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降水变化对红松阔叶林土壤微生物功能多样性的影响
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摘要：红松阔叶林生态系统是中国东北地带性顶级植被，具有重要的生态学意义；长白山是研究温带森林对大气降水变化正负

反馈的理想地带。 本研究以长白山红松阔叶林 ０—５ｃｍ、５—１０ｃｍ 表层土和红松根际土为研究对象，基于 Ｂｉｏｌｏｇ 生态平板法，分
析了不同降水量条件下土壤微生物功能多样性的变化规律及机制。 结果表明，平均颜色变化率（Ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，
ＡＷＣＤ）随培养时间的延长而增加，在培养初期的表现为降水减少 ３０％样地＞降水增加 ３０％＞对照样地，培养的末期，ＡＷＣＤ 值

的变化没有表现出明显的规律性。 各降水量条件下根际土土壤微生物的 ＡＷＣＤ 值均高于表层土。 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数、
Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 均匀度指数在不同降水量样地间均未表现出显著的差异，即降水量增减 ３０％的情况下，未对红

松林表层土和红松根际土的微生物功能多样性产生显著影响。 土壤微生物利用率最高的碳源是氨基类，其次是碳水类和多聚

类，其中氨基类和碳水类也是不同降水条件下微生物功能多样性表现出异质性的主要碳源。
关键词：碳源利用；Ｂｉｏｌｏｇ；土壤微生物；功能多样性；土壤水分
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Ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｅ， Ｄ⁃ｃｅｌｌｏｂｉｏｓｅ， ａｎｄ α⁃Ｄ⁃Ｌａｃｔｏｓｅ ｗａｓ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｓｐｅｃｉｆｉｅｄ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｔｏ ｍｉｃｒｏｂｅｓ． Ｔｈｉｓ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｃａｎ ｈｅｌｐ ｏｔｈｅｒ

ｒｅｓｅａｒｃｈｅｒｓ ｔｏ ｓｕｍｍａｒｉｚｅ ｔｈｅ ｐａｔｔｅｒｎｓ ａｎｄ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ｃｈａｎｇｅ． Ｉｔ ｉｓ ａｌｓｏ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ

ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｃｌｉｍａｔｅ ｃｈａｎｇｅ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｃａｒｂｏｎ ｕｓｅ； Ｂｉｏｌｏｇ； ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ； ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ

在全球气候变化背景下，全球或局部地区的降水格局（包括降水量，降水强度及降水的季节分配）发生了

改变。 近 ５０ 年来，东北地区降水量呈现减少的趋势，降水事件具有向极端化发展的倾向，降水分布更不均

匀［１⁃２］。 降雨的变化，特别是极端降雨会对森林生态系统的结构和功能会产生重大影响［３］。 土壤微生物作为

森林生态系统中极为重要的组成部分，对植物的生长、生态系统中能量流动和物质循环等均起着重要作用，对
保持森林土壤质量和生态系统稳定性等意义重大［４⁃５］。 因此，土壤微生物群落特征对气候变化（ 如温度升高、
降水格局变化等） 和各种扰动的响应和适应的探讨将是今后全球变化生态学研究的核心问题［６］。

土壤微生物多样性是评价微生物群落特征的重要内容，其中土壤微生物群落功能多样性是表达土壤微生

物群落与生态功能的重要指标之一，可以评价土壤中微生物的生态特征和土壤的肥力特征，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具有重要意义［７］。 土壤微生物多样性的研究手段众多，如聚

合酶链式反应（ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎ， ＰＣＲ）、基因克隆文库分析法（ ｇｅｎｅ ｃｌｏｎｉｎｇ ｌｉｂｒａｒｙ，ＧＣＬ） 、荧光原位

杂交法（ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｉｎ ｓｉｔｕ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ，ＦＩＳＨ ）、限制性酶切片段长度多态性分析法（ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｆｒａｇｍｅｎｔ
ｌｅｎｇｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ， ＲＦＬＰ）、变性梯度凝胶电泳法（ ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ， ＤＧＧＥ） 和温度梯

度凝胶电泳法（ ｔｈｅｒｍａｌ ｇｒａｄｉｅｎｔ ｇｅｌ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ， ＴＧＧＥ ）等［８⁃１１］，其中 Ｂｉｏｌｏｇ 微平板技术，可以直接获得微

生物功能多样性的信息，最大限度的保存了土壤微生物的代谢特点，目前广泛应用于估价土壤微生物群落代

谢多样性和功能多样性的研究［１２⁃１３］。
以红松（Ｐｉｎｕｓ ｋｏｒａｉｅｎｓｉｓ）为建群种的红松阔叶林是我国东北地区最有代表性的地带性顶极植被，是我国

温带针阔混交林带内最典型、最多样、最重要的森林生态系统，也是全球北方森林的组成部分。 该区域气候寒

冷、土壤潮湿、有岛状永久性冻土存在，属于全球气候变化敏感区域。 长白山是研究温带森林对全球气候变化

正负反馈的理想地带，具有显著的区域特性。 本研究利用 Ｂｉｏｌｏｇ 微平板技术，以长白山原始红松阔叶林表层

土及红松根际土的土壤微生物为研究对象，比较了人工控制降水条件下土壤微生物的代谢特征的变化，旨在

探讨降水变化对土壤微生物功能多样性的影响规律和机制，为进一步研究红松阔叶林生态系统中土壤微生物

群落对全球气候变化大背景下降雨格局改变的响应规律提供理论依据和科学参考。

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　
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１　 材料方法

１．１　 研究区概况及样地设置

　 　 试验在中国科学院沈阳应用生态研究所长白山森林生态系统定位研究站内依托“国家重点基础研究发

展计划”（９７３）项目建立的“原始阔叶红松林降水格局控制试验研究样地”内进行。 样地坐标 ４０°２４′ Ｎ，１２８°
２８′ Ｅ，海拔 ７３６ｍ，该区域为典型的温带大陆性山地气候。 林地内优势种为红松，多种阔叶树与其混交，常见

的为紫椴 （Ｔｉｌｉａ ａｍｕｒｅｎｓｉｓ）、水曲柳 （Ｆｒａｘｉｎｕｓ ｍａｎｄｓｈｕｒｉｃａ）、枫桦（Ｂｅｔｕｌａ ｃｏｓｔａｔａ）等，此外混有少量的色木槭（
Ａｃｅｒ ｍｏｎｏ）、蒙古栎（Ｑｕｅｒｃｕｓ Ｍｏｎｇｏｌｉｃａ）、春榆（Ｕｌｍｕｓ ｄａｖｉｄｉａｎａ ｖａｒ． ｊａｐｏｎｉｃａ ）及白桦（Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ）。 红

松平均株高 １６．７０ｍ，胸径 ２３．４５ｃｍ，林内郁闭度 ０．７５。
该样地内设置 ９ 块 ５０ｍ×５０ｍ 的样方，样方内通过截水板来控制降水量，共有 ３ 种控水模式，分别为截水

板下降水增加 ３０％、截水板下降水减少 ３０％和无截水板对照，每个模式 ３ 个重复。 降水量的控制，按照林面

积的 ３０％计算，即截水板拦截穿透雨的 ３０％，树干径流量（ 小于 １８％）的影响被忽略。 整个降水控制系统采

用计算机控制，于 ２００９ 年启动运行至今，样地概况见图 １。 该样地 ９ 月土壤主要理化性质见表 １。

图 １　 样地内截水板设置

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｒａｉｎｏｕｔ ｓｈｅｌｔｅｒｓ ｉｎ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅ

表 １　 不同降水条件下的土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｍａｉｎ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

样品
Ｓａｍｐｌｅｓ

含水量
Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ／ ％ ｐＨ

有效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

有机碳
Ｏｒｇａｎｉｃ Ｃ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

总氮
Ｔｏｔａｌ Ｎ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

Ｃ ／ Ｎ

ＬＴ ５０．０±０．５Ａｃ ５．１４Ａａ ２３．１１３２±０．４１Ａｃ ２６．１２６±１．７５Ａｂ １３．１８０±０．６ａＡｂ １１．５２５３

ＣＫＴ ５３．１±０．１Ａｂ ５．２５Ａａ ２５．９４３４±０．３８Ａｂ ２８．２６６±０．７０Ａａｂ １３．８９５±１．０Ａａｂ １１．８５４７

ＭＴ ６３．９±０．２Ａａ ５．３８Ａａ ２７．８３０２±０．４７Ａａ ３０．３２１±０．６２Ａａ １５．５６５±１．０Ａａ １１．３２９３

ＬＤ ３８．０±０．４Ｂｃ ４．５１Ｂｂ ８．０１８９±０．６８Ｂｃ ８．４２１±０．７１Ｂｂ ０．５１２±０．０２Ｂｂ ９．５７７５

ＣＫＤ ４５．４±０．２Ｂｂ ４．７０Ｂａｂ １０．８４９±０．４４Ｂｂ ９．２３７±０．４１Ｂｂ ０．５１７７±０．０８Ｂｂ １０．５０９９

ＭＤ ４８．７±０．３Ｂａ ４．７９Ｂａ ２２．６４１５±０．４２Ｂａ １７．８３±１．０３Ｂａ １．０４８±０．１１Ｂａ ９．９９７４

　 　 ＬＴ： 降水减少 ３０％ ０—５ｃｍ 土层，Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ３０％ ｄｅｃｒｅａｓｅ ａｎｄ ０—５ｃｍ ｌａｙｅｒ；ＣＫＴ： 对照样地的 ０—５ｃｍ 土层，０—５ ｃｍ ｌａｙｅｒ ｉｎ ｃｏｎｔｒｏｌ ｓｉｔｅ；

ＭＴ： 降水增加 ３０％ ０—５ｃｍ 土层，Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ３０％ ｉｎｃｒｅａｓｅ ａｎｄ ０—５ｃｍ ｌａｙｅｒ； ＬＤ： 降水减少 ３０％ ５—１０ ｃｍ 土层，Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ３０％ ｄｅｃｒｅａｓｅ ａｎｄ

５—１０ ｃｍ ｌａｙｅｒ； ＣＫＤ：对照样地的 ５—１０ ｃｍ 土层，５—１０ ｃｍ ｌａｙｅｒ ｉｎ ｃｏｎｔｒｏｌ ｓｉｔｅ； ＭＤ：降水增加 ３０％ ５—１０ ｃｍ 土层，Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ３０％ ｉｎｃｒｅａｓｅ ａｎｄ

５—１０ ｃｍ ｌａｙｅｒ． 同列不同大写字母表示不同土层间差异显著（ Ｐ＜０． ０５ ），不同小写字母表示不同降水量间差异显著（Ｐ＜０． ０５）

１．２　 样品采集

取样工作于 ２０１４ 年 ９ 月进行，在每一样方内按 Ｓ 型布点作 １０ 个 １ｍ×１ｍ 的小样方，每个小样方内按自然

土壤剖面取样法采集 ０—５ｃｍ 和 ５—１０ｃｍ 表层土样，红松根际土样品采集时采用手工抖落法［１４］，采集后分别

装于采集袋中，带回实验室。 去除凋落物及土壤动物等杂质，过 ２ｍｍ 筛后，将每个样方内的 １０ 个点充分混合

３　 ３ 期 　 　 　 王楠楠　 等：降水变化对红松阔叶林土壤微生物功能多样性的影响 　
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组成 １ 个混合样，立即进行 ｂｉｏｌｏｇ 实验。
１．３　 实验方法

Ｅｃｏ 板接种液的制备采用 Ｃｌａｓｓｅｎ 等的方法［１５］。 首先土壤样品在 ２５ 摄氏度的条件下活化 ２４ ｈ。 取 ３ ｇ
新鲜土样放入盛有 ２７ ｍＬ 的 ０．８５％ ＮａＣｌ 溶液的三角瓶中，涡旋振荡 １ ｍｉｎ 后，置于冰水浴中 １ ｍｉｎ，重复此操

作 ３ 次。 转入超净工作台中静置 ５ｍｉｎ，吸取 ３ ｍＬ 上清，加入 ２７ ｍＬ ＮａＣｌ 溶液，混匀后再吸取 ３ ｍＬ 上清，加入

２７ ｍＬ ＮａＣｌ 溶液。 最终的稀释比例为：１∶１ ０００。 向 Ｅｃｏ 板的各孔中加入 １５０ｍＬ 的稀释液，将接种好的微孔板

放入 ２５℃的恒温培养箱中培养。 用酶标仪（Ｓｕｎｒｉｓｅ Ｒｅ⁃ｍｏｔｅ， ＴＥＣＡＮ）测定 ５９０ｎｍ、７５０ｎｍ 下 ｂｉｏｌｏｇ 微孔板的

吸光度值，分别记录培养 ２４、４８、７２、９６、１２０、１４４、１６８、１９２ 和 ２１６ 小时的数值。
１．４　 数据分析

微生物代谢活性用 ５９０ ｎｍ 下的值减去 ７５０ ｎｍ 下的值表示， 孔的平均颜色变化率（ＡＷＣＤ） 计算方法

如下［１６］：

ＡＷＣＤ ＝ ∑（Ｃ ｉ － Ｒ） ／ ｎ

式中，Ｃ ｉ为各反应孔在 ５９０ｎｍ 与 ７５０ｎｍ 吸光度值之差；Ｒ 为 Ｅｃｏ 板对照孔的光密度值；ｎ 为 Ｂｉｏｌｏｇ 生态板的碳

源数目，该实验中值为 ３１。 Ｃ ｉ－Ｒ 小于零的孔，计算中记为零。
通过 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 均匀度指数来表示表层土和根际土壤微生物

群落代谢功能的多样性。 计算公式如下：

Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数： Ｈ ＝－ ∑（Ｐ ｉ × ｌｎＰ ｉ）

Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数： Ｄ ＝ １ － ∑ （Ｐ ｉ） ２

ＭｃＩｎｔｏｓｈ 均匀度指数： Ｕ ＝ ∑ （Ｃ ｉ － Ｒ） ２

其中 Ｐ ｉ ＝ Ｃ ｉ － Ｒ ／∑（Ｃ ｉ － Ｒ）

数据处理分析应用 Ｅｘｃｅｌ ２０１３、ＳＰＳＳ （ Ｖｅｒｓｉｏｎ １４．０ ｆｏｒ Ｗｉｎｄｏｗｓ）软件进行， 绘图应用 Ｓｉｇｍａ－ｐｌｏｔ１０．０
软件。

２　 结果与分析

２．１　 不同降水量条件下土壤微生物利用全部碳源的动力学特征

平均颜色变化率（ ＡＷＣＤ ） 是反映土壤微生物活性，即利用单一碳源能力的一个重要 指标［１７⁃１８］。 计算 ９
个样品利用 ３１ 种碳源的 ＡＷＣＤ 值可知，随着培养时间的延长，微生物利用碳源的量呈逐渐增加趋势，且 ２４ｈ
至 ９６ｈ 增长快速，１４４ｈ 后这种增加逐渐缓慢，见图 １。 说明培养初期，土壤微生物经过短暂的环境适应后，利
用碳源的能力逐渐提升，首先进入快速增长期，微生物代谢强度达到顶峰，随后逐渐达到稳定期。 培养初期

（４８ｈ），３ 种降水条件下 ＡＷＣＤ 值对空间位置的响应规律一致，均表现为根际土＞０—５ｃｍ 表层土＞５—１０ｃｍ 表

层土；同样，ＡＷＣＤ 值对降水的响应规律也基本一致，即降水减少 ３０％＞降水增加 ３０％＞对照，但 ０—５ｃｍ 表层

土除外，表现为降水增加 ３０％最高，降水减少 ３０％最低。 培养末期（１６８ｈ），ＡＷＣＤ 值在对照样地表现为 ０—
５ｃｍ 表层土＞根际土＞５—１０ｃｍ 表层土，其他两个样地均表现为根际土＞０—５ｃｍ 表层土＞５—１０ｃｍ 表层土；不
同空间位置的 ＡＷＣＤ 值对降水变化的响应规律差异较大，根际土表现为降水减少 ３０％＞降水增加 ３０％＞对
照，０—５ｃｍ 表层土表现为对照＞降水增加 ３０％＞降水减少 ３０％，５—１０ｃｍ 表层土表现为降水增加 ３０％＞对照＞
降水减少 ３０％。 整体来看，培养末期根际土土壤微生物的碳源利用能力高于表层土。
２．２　 不同降水量条件下土壤微生物多样性指数

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数可以表征土壤中微生物群落丰富度， Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数常用来评估土壤中微生物群落优势度，
ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数反映土壤中微生物群落均匀度［１９］。 土壤微生物经过 １６８ 小时培养后，分析其 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、
ＭｃＩｎｔｏｓｈ 均匀度指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数。 结果表明，在降水增减 ３０％条件下，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和均匀度指数

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　
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图 ２　 不同降水量条件下 ９ 种土壤微生物的平均颜色变化率

　 Ｆｉｇ． ２ 　 Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｏｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ９ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｓｏｉｌ

ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｍｏｕｎｔ ｏｆｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

ＬＴ： 降水减少 ３０％ ０—５ｃｍ 土层，Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ３０％ ｄｅｃｒｅａｓｅ ａｎｄ

０—５ｃｍ ｌａｙｅｒ；ＣＫＴ： 对照样地的 ０—５ｃｍ 土层，０—５ ｃｍ ｌａｙｅｒ ｉｎ

ｃｏｎｔｒｏｌ ｓｉｔｅ；ＭＴ： 降水增加 ３０％ ０—５ｃｍ 土层， Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ３０％

ｉｎｃｒｅａｓｅ ａｎｄ ０—５ｃｍ ｌａｙｅｒ； ＬＤ： 降水减少 ３０％ ５—１０ ｃｍ 土层

Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ３０％ ｄｅｃｒｅａｓｅ ａｎｄ ５—１０ ｃｍ ｌａｙｅｒ； ＣＫＤ：对照样地的

５—１０ ｃｍ 土层，５—１０ ｃｍ ｌａｙｅｒ ｉｎ ｃｏｎｔｒｏｌ ｓｉｔｅ；ＭＤ：降水增加 ３０％

５—１０ ｃｍ 土层，Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ３０％ ｉｎｃｒｅａｓｅ ａｎｄ ５—１０ ｃｍ ｌａｙｅｒ；ＬＲ：

降 水 减 少 ３０％ 红 松 根 际 土， Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ３０％ ｄｅｃｒｅａｓｅ ａｎｄ

Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｋｏｒｅａｎ ｐｉｎｅ； ＣＫＲ：对照样地的红松根际土，

Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｋｏｒｅａｎ ｐｉｎｅ ｉｎ ｃｏｎｔｒｏｌ ｓｉｔｅ；ＭＲ：降水增加 ３０％根

际土，Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ３０％ ｉｎｃｒｅａｓｅ ａｎｄ Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｋｏｒｅａｎ ｐｉｎｅ

表现为根际土＞０—５ｃｍ 表层土＞５—１０ｃｍ 表层土，在对

照样地则表现为 ０—５ｃｍ 表层土＞根际土＞５—１０ｃｍ 表

层土；且在 ３ 块样地中，５—１０ｃｍ 土层与 ０—５ｃｍ 土层、
根际土的 Ｓｈｏｎｎｏｎ 指数差异均极显著 （ Ｐ ＝ ０． ００４ ＜ ０．
００１），其他两个指数在不同空间位置上未达到显著水

平。 ３ 个指数在不同降水条件差异均不显著。
２．３　 不同降水量条件下土壤微生物对 ６ 大类碳源的利

用强度

Ｂｉｏｌｏｇ 微孔板中的 ３１ 种碳源可以根据官能团的不

同分为 ６ 大类，分别为胺类、 氨基酸类、碳水类、羧酸

类、酚酸类和多聚物。 本研究中，土壤微生物对这 ６ 类

碳源的利用率大小为氨基类＞多聚类＞碳水类＞胺类＞羧
酸类＞酚酸类，见图 ２。 表明长白山红松阔叶林土壤微

生物偏好的碳源类型是氨基类、碳水类和多聚类。
不同降水量条件下，６ 类碳源利用率存在差异：在

降水减少 ３０％样地，除胺类表现为 ０—５ｃｍ 表层土＞根
际土＞５—１０ｃｍ 表层土外，其余碳源的利用率均表现为

根际土＞ ０—５ｃｍ 表层土 ＞ ５—１０ｃｍ 表层土；对照样地

中，除羧酸类表现为 ０—５ｃｍ 表层土＞５—１０ｃｍ 表层土＞
根际土，其余则表现为 ０—５ｃｍ 表层土 ＞根际土 ＞ ５—
１０ｃｍ 表层土；降水增加 ３０％样地中，不同空间位置土壤

微生物对六大类碳源的利用并没有表现出一致的规律。
除羧酸类和胺类碳源外，其余 ４ 类碳源对降水变化的响应均达到显著水平。

表 ２　 不同降水量条件下的土壤微生物多样性指数（培养 １６８ 小时）

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数
ＭｃＩｎｔｏｓｈ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

ＬＴ ３．３０±０．２１ａ ３１．５０±１．１８ａ ０．９４±０．００ａ

ＬＤ ２．９５±０．０３ｂ ２３．４７±０．４３ａ ０．５５±０．０１ａ

ＬＲ ３．３２±０．０１ｃ ３５．７１±１．９５ａ ０．９６±０．００ａ

ＣＫＴ ３．２２±０．０６ａ ３４．１３±２．６３ａ ０．９６±０．００ａ

ＣＫＤ ２．８７±０．１０ｂ ２７．４６±５．６０ａ ０．９３±０．０１ａ

ＣＫＲ ３．１３±０．０２ｃ ２８．１３±１．３２ａ ０．９５±０．００ａ

ＭＴ ３．２１±０．０２ａ ３０．３６±２．４０ａ ０．９６±０．００ａ

ＭＤ ３．０１±０．０７ｂ ３１．５０±４．２０ａ ０．９４±０．００ａ

ＭＲ ３．２４±０．１９ｃ ３６．８８±２．２９ａ ０．９５±０．０１ａ

　 　 ＬＲ：降水减少 ３０％ 红松根际土，Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ３０％ ｄｅｃｒｅａｓｅ ａｎｄ Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｋｏｒｅａｎ ｐｉｎｅ；ＣＫＲ：对照样地的红松根际土，Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ

Ｋｏｒｅａｎ ｐｉｎｅ ｉｎ ｃｏｎｔｒｏｌ ｓｉｔｅ；ＭＲ：降水增加 ３０％根际土，Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ３０％ ｉｎｃｒｅａｓｅ ａｎｄ Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｋｏｒｅａｎ ｐｉｎｅ；同列小写字母不同代表不同土

壤样品间差异极显著（Ｐ＜０．００１）

不同空间位置上，这 ６ 类碳源对降水变化的响应规律也不一致。 对根际土而言，降水的增加和减少均提

高了 ６ 大类碳源的利用率，降水增加明显提高了氨基酸类和羧酸类碳源的利用，降水减少则明显提高了其他

４ 种碳源的利用率；０—５ｃｍ 表层土中，除胺类外，对其余 ５ 类碳源的利用率在对照样地最高；５—１０ｃｍ 表层土

中，微生物对 ６ 大类碳源的利用没有表现出对降水响应的一致的规律。 ６ 类碳源中，只有酚酸类碳源的利用

５　 ３ 期 　 　 　 王楠楠　 等：降水变化对红松阔叶林土壤微生物功能多样性的影响 　
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率对空间位置变化的响应达到显著水平。
２．４　 不同降水量条件下土壤微生物的主成分分析

对各样品培养 １６８ 小时后的平均颜色变化率做主成分分析，以探究不同降水量条件下土壤微生物碳源利

用的差异，见图 ４。 第 １ 主成分和第 ２ 主成分的贡献率分别为 ５４．１６５％和 ４５．８３５％。 其中降水减少 ３０％样地

两个层次表层土均有较低的第 １ 主成分和较高的第 ２ 主成分，与其他样品区分开来，说明降水减少 ３０％确实

引起了表层土壤微生物对碳源利用的明显变化。 降水增加 ３０％样地中，０—５ｃｍ 表层土与根际土均有较高的

第 １ 主成分，对照样地中 ０—５ｃｍ 表层土与根际土均有较高的第 １ 主成分和较低的第 ２ 主成分，说明降水增加

３０％和对照样地中，０—５ｃｍ 表层土与根际土对碳源的利用情况都是相近的。

图 ３　 不同降水条件下土壤微生物对 ６ 大类碳源的利用强度

　 Ｆｉｇ． ３ 　 Ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｕｎｄｅｒ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

图 ４　 不同降水条件下土壤微生物的主成分分析

　 Ｆｉｇ．４　 Ｐｒｉｎｃｉｐｌｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

对 ３１ 种碳源主成分分析中的因子载荷可反映碳源利用的差异，绝对值越大，表明该基质的影响越大，在
众多碳源中起主要分异作用［２０］。 本研究中 ＰＣ１ 载荷值绝对值＞０．５ 的有 ２１ 种，０．８ 以上的有 ７ 种，其中氨基

酸类 ４ 种，多聚类、羧酸类和碳水类各 １ 种。 见表 ３。 ＰＣ２ 的载荷在 ０．５ 以上的碳源有 ７ 种，其中碳水类 ４ 种，
羧酸类 １ 种，胺类 ２ 种。 综合分析，碳水类和氨基酸类碳源为不同降水条件下微生物功能多样性表现出空间

异质性的敏感碳源。 此外，碳水类中的 Ｎ⁃乙酰⁃Ｄ⁃葡萄糖胺、Ｄ⁃纤维二糖、α⁃Ｄ⁃乳糖，在 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 载荷均达

到 ０．５ 以上，三者为碳水类碳源中的最敏感类型。

表 ３　 ３１ 种碳源的因子载荷值

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｆａｃｔｏｒ ｌｏａｄｉｎｇｓ ｏｆ ３１ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ

碳源 Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｇｕｉｌｄ ＰＣ１ ＰＣ２

碳水类 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ β⁃甲基⁃Ｄ⁃葡萄糖苷 β⁃Ｍｅｔｈｙｌ⁃Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ －０．１８０ －０．５２２

Ｄ⁃半乳糖酸⁃γ⁃内脂 Ｄ⁃Ｇａｌａｃｔｏｎｉｃ Ａｃｉｄ⁃γ⁃Ｌａｃｔｏｎｅ ０．４３８ －０．２８８

Ｄ⁃木糖 Ｄ⁃Ｘｙｌｏｓｅ ０．６６６ ０．０９９

ｉ⁃赤藓糖醇 ｉ⁃Ｅｒｙｔｈｒｉｔｏｌ ０．８５４ ０．２５４

Ｄ⁃甘露醇 Ｄ⁃Ｍａｎｎｉｔｏｌ ０．３３９ ０．４７７

Ｎ⁃乙酰⁃Ｄ⁃葡萄糖胺 Ｎ⁃Ａｃｅｔｙｌ⁃Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｅ ０．７８３ －０．５３４

Ｄ⁃纤维二糖 Ｄ⁃Ｃｅｌｌｏｂｉｏｓｅ ０．６５３ －０．７１４

α⁃Ｄ⁃葡萄糖⁃ １⁃磷酸 α⁃Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓｅ⁃１⁃Ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ０．０３６ －０．３９１

α⁃Ｄ⁃乳糖 α⁃Ｄ⁃Ｌａｃｔｏｓｅ ０．６６２ －０．５７２

Ｄ，Ｌ⁃α⁃磷酸甘油 Ｄ，Ｌ⁃α⁃Ｇｌｙｃｅｒｏｌ Ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ０．４８０ ０．１３７

氨基酸类 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ Ｌ⁃精氨酸 Ｌ⁃Ａｒｇｉｎｉｎｅ ０．８０５ ０．０１６

Ｌ⁃天门冬酰胺 Ｌ⁃Ａｓｐａｒａｇｉｎｅ ０．８２６ ０．２０３

Ｌ⁃苯基丙氨酸 Ｌ⁃Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ ０．９１３ －０．１９６
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续表

碳源 Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｇｕｉｌｄ ＰＣ１ ＰＣ２

Ｌ⁃丝氨酸 Ｌ⁃Ｓｅｒｉｎｅ ０．６８６ ０．４８４

Ｌ⁃苏氨酸 Ｌ⁃Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ０．８５５ －０．０９３

甘氨酰⁃Ｌ⁃谷氨酸 Ｇｌｙｃｙｌ⁃Ｌ⁃Ｇｌｕｔａｍｉｃ Ａｃｉｄ ０．７７５ ０．３９９

羧酸类 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ 丙酮酸甲酯 Ｐｙｒｕｖｉｃ Ａｃｉｄ Ｍｅｔｈｙｌ Ｅｓｔｅｒ ０．５８６ －０．２２５

Ｄ⁃半乳糖醛酸 Ｄ⁃Ｇａｌａｃｔｕｒｏｎｉｃ Ａｃｉｄ －０．１５３ ０．７７３

γ⁃羟丁酸 γ⁃Ｈｙｄｒｏｘｙｂｕｔｙｒｉｃ Ａｃｉｄ ０．２６９ －０．０７８

Ｄ⁃葡萄糖胺酸 Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｉｃ Ａｃｉｄ ０．２４１ ０．０５８

衣康酸 Ｉｔａｃｏｎｉｃ Ａｃｉｄ ０．８６６ ０．０３８

α⁃丁酮酸 α⁃Ｋｅｔｏｂｕｔｙｒｉｃ Ａｃｉｄ ０．７２７ ０．４３９

Ｄ⁃苹果酸 Ｄ⁃Ｍａｌｉｃ Ａｃｉｄ ０．６０８ ０．０５４

多聚物类 Ｐｏｌｙｍｅｒ 吐温 ４０ Ｔｗｅｅｎ ４０ ０．７６３ ０．３６１

吐温 ８０ Ｔｗｅｅｎ ８０ ０．７５２ －０．３３３

α⁃环式糊精 α⁃Ｃｙｃｌｏｄｅｘｔｒｉｎ ０．８０１ －０．２２４

肝糖 Ｇｌｙｃｏｇｅｎ ０．６８２ ０．２３０

酚酸类 Ｐｈｅｎｏｌｉｃ ａｃｉｄｓ ２⁃羟基苯甲酸 ２⁃Ｈｙｄｒｏｘｙ Ｂｅｎｚｏｉｃ Ａｃｉｄ ０．６９０ ０．０３２

４⁃羟基苯甲酸 ４⁃Ｈｙｄｒｏｘｙ Ｂｅｎｚｏｉｃ Ａｃｉｄ ０．７５７ ０．２９７

胺类 Ａｍｉｎｅ 苯乙胺 Ｐｈｅｎｙｌｅｔｈｙｌ⁃ａｍｉｎｅ ０．２８４ ０．７１６

腐胺 Ｐｕｔｒｅｓｃｉｎｅ －０．４８５ ０．７１２

３　 结论与讨论

３．１　 不同降水量条件下 ＡＷＣＤ 值和微生物多样性

ＡＷＣＤ 值能反应出土壤微生物活性及微生物利用单一碳源的反应速率［２１］。 研究中发现，ＡＷＣＤ 值在培

养初期和培养末期对降水量变化的响应不一致，培养初期，降水量增、减样地的 ＡＷＣＤ 值高于对照，即降水量

的变化对微生物的代谢活性产生了一定的促进作用；在培养末期，ＡＷＣＤ 值趋于稳定后，这种促进作用消失，
导致 ＡＷＣＤ 值产生明显差异的因素主要是土样的空间位置（见图 ２）。 在整个培养过程中，降水量增减 ３０％
的控制幅度对微生物代谢活性的影响并不大。 但是，我们前期的研究结果已经证实，降水变化能够明显驱动

土壤微生物群落的组成结构发生较大变化，如不同降水条件下，真菌群落中的优势种群具有较大差异［２２］，同
时降水变化也显著影响了细菌群落中优势种群的丰度［２３］。 可见，在相同控制降水条件下，微生物群落的结构

和功能所表现出的响应程度并不一致。 其原因可用“功能冗余”来解释，即同一群落中的某些物种在生态功

能上有一定程度的重叠［２４］。 降水变化虽然导致土壤微生物群落中优势种群的变化，但由于功能的冗余性，其
变化程度反应到功能上就会被稀释。 因而，微生物群落的结构对外界条件变化的反应比功能更为敏感，这一

结论也与 Ｂｅｒｇａ 等的研究相一致［２５］。
整个培养过程中，各降水条件下根际土土壤微生物的 ＡＷＣＤ 值均高于表层土，与国内外众多的研究结果

一致，普遍认为根际分泌物对其周围微生物群落生长和代谢的促进作用是导致这一结果的主要原因［２６⁃２９］

不同降水量条件下，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数均差异不显著，和上述 ＡＷＣＤ 的值一样，
说明降水增减 ３０％的变化幅度并没有对微生物多样性产生显著影响。 ３ 个指数在根际土、０—５ｃｍ 和 ５—
１０ｃｍ 表层土间没有表现出一致的显著差异，这与 ＡＷＣＤ 值在土壤空间位置上表现出了明显的异质性（根际

土高于表层土）不同，说明根际对周围微生物的影响主要体现在代谢活性上，并没有影响微生物的均匀度和

优势度。
３．２　 不同降水量条件下微生物对碳源利用的差异

从六大类碳源的利用情况来看，红松阔叶林中土壤微生物利用率较高的碳源类型是氨基类、碳水类和多

聚类。 对 ３１ 种碳源的因子载荷值分析显示，氨基类和碳水类是不同降水条件下微生物功能多样性表现出空

７　 ３ 期 　 　 　 王楠楠　 等：降水变化对红松阔叶林土壤微生物功能多样性的影响 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

间异质性的主要碳源类型。 即氨基酸类和碳水类碳源即是优势碳源也是敏感碳源。 这两类碳源中，微生物对

氨基类碳源的利用率最高。 原始红松林土壤中很高的“氨态氮”使得红松具有明显的“喜铵性”的结论已经得

到共识［３０］，在喜铵的针叶树种根部往往含有大量能将游离 ＮＨ４
＋ 转化成氨基酸的酶类，如谷氨酰氨合成酶

（ＧＳ）、谷氨酸合成酶（ＧＯＧＡＴ）、谷氨酸脱氢酶（ＧＤＨ）等［３１⁃３２］，这些酶类的存在能使土壤中的 ＮＨ４＋转化成氨

基酸［３３］，从而为微生物提供了大量氨基类碳源。 土壤微生物表现出的对碳源利用的“喜氨性”，可能是对土

壤氮营养生境长期进化适应的结果。 碳水类碳源中的 Ｎ⁃乙酰⁃Ｄ⁃葡萄糖胺、Ｄ⁃纤维二糖和 α⁃Ｄ⁃乳糖在 ＰＣ１ 和

ＰＣ２ 上的载荷值均大于 ０．５，为最敏感的碳源。
综上所述，降水量增减 ３０％的情况下，未对原始红松阔叶林表征土和红松根际土的微生物功能多样性产

生显著影响，但三种降水条件下，土壤微生物功能多样性在土层之间及表征土与根际土之间差异较为明显。
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