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秦岭典型林分夏秋两季根际与非根际土壤微生物群落
结构
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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 金正大生态工程集团股份有限公司，养分资源综合开发与高效利用国家重点实验室， 临沭　 ２７６７００

摘要：本试验主要以秦岭山脉锐齿栎（Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｌｉｅｎａ ｖａｒ． ａｃｕｔｉｄｅｎｔａｔａ）、油松（Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌｉｆｏｒｍｉｓ）、华山松（Ｐｉｎｕｓ ａｒｍａｎｄｉｉ）、云杉

（Ｐｉｃｅａ ａｓｐｅｒａｔａ）四种典型林分为对象，利用 ＢＩＯＬＯＧ 微孔板法研究四种林分夏、秋两季根际与非根际土壤微生物群落代谢多样

性。 研究表明：（１）夏、秋季土壤根际与非根际的平均颜色变化率（ＡＷＣＤ）值截然不同，除秋季云杉外，其余处理均表现为非根

际＞根际，且 ＡＷＣＤ 明显受到季节的影响。 （２）夏秋两季四种林分根际与非根际土壤微生物功能多样性之间差异显著，其中锐

齿栎林夏秋两季均表现为根际小于非根际，而其它三种针叶林则是夏季根际小于非根际，秋季根际大于非根际；锐齿栎林根际

与非根际均为秋季低于夏季，其他三种针叶林则是非根际土秋季低于夏季，而根际土秋季高于夏季。 （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，且四种林分夏秋两季根际与非根际主成分综合得分也有所不同，四种林分非根际土综合得

分锐齿栎最高，其次是华山松和云杉，油松最低；根际土夏秋规律不同，夏季华山松和油松较高，云杉最低，秋季油松和云杉较

高，锐齿栎最低，且综合得分与多样性指数达到显著或极显著的正相关。 （４）冗余分析表明土壤理化性质的综合作用对土壤微

生物群落功能多样性有显著影响。
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Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ； ｓｏｉｌ； ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ； ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ； ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ； ｓｅａｓｏｎ

秦岭作为我国南北气候分界线的主要林区，在调节气候、固碳以及保护珍稀物种等方面发挥重要作用，且
其独特的地理位置和复杂的自然环境孕育了丰富的植物资源，在不同的海拔范围生长着典型的植物类型，如
锐齿栎、华山松、油松、云杉等［１］。 根际是植物能量和物质代谢最活跃的部位之一，其中包括的微生物数量远

高于非根际土壤，且根际微生物能对根际释放的营养物质做出响应［２，３］，其生理活动会明显影响土壤性状、植
物养分吸收、生长状况［４⁃６］，最终导致植物群落和陆地生态系统碳循环及格局的变化，对提高土壤肥力、改善

土壤生态环境具有重要意义［７］。 国内外学者从分子生物学方法研究显示林分类型会对土壤微生物群落产生

影响［８］，且具有明显的季节变化特征［９］；同一林分微生物对碳源优先利用种类和程度及树种间的菌根根际微

生物多样性差异显著［１０，１１］；天然次生林比人工林和荒地的土壤微生物群落多样性更高，揭示自然恢复更有利

土壤微生物结构和功能的改善［１２］；秦岭地区落叶松林根际微生物数量大于松栎混交林［１４］，土壤中细菌＞放线

菌＞真菌［１５］。 可见一方面森林生态系统的恢复与保护不仅要考虑植物多样性，更要关注土壤微生物多样性的

特征，其一直是是土壤生态学研究难点和热点［１３］，另一方面对秦岭地区根际与非根际土壤微生物特征受典型

林分影响缺乏系统研究［１６］，。 因此有必要对秦岭山地土壤微生物特征进行探讨，揭示该地区森林生态系统属

性过程的季节变化规律并进行科学预测，最终为秦岭地区针叶林和阔叶林森林生态系统的保护和合理综合开

发利用提供科学依据。
本文以秦岭四种典型林分为对象，采用 ＢＩＯＬＯＧ 方法研究夏、秋两季根际与非根际土壤微生物功能多样

性变化特征，以期探明：（１）典型林分下根际与非根际土壤微生物主要碳源类型及其代谢特征；（２）夏秋两季

对四种林分土壤微生物碳源类型及其代谢特征的影响；（３）分析土壤微生物与环境因子之间的内在联系。 最

终为定向调控秦岭森林的发育和森林生态系统的保护提供依据。

１　 材料与方法

１．１　 试验材料

在秦岭山脉中选取马头滩林场的锐齿栎（Ｑｕｅｒｃｕｓ ａｌｉｅｎａ ｖａｒ． ａｃｕｔｉｄｅｎｔａｔａ）、油松 Ｐｉｎｕｓ ｔａｂｕｌｉｆｏｒｍｉｓ）、华山

松（Ｐｉｎｕｓ ａｒｍａｎｄｉｉ）以及辛家山林场的云杉（Ｐｉｃｅａ ａｓｐｅｒａｔａ）四个典型林地（表 １）。 每个林地中选取 ２０ ｍ×２０
ｍ 三个标准样方，分别于夏（Ｓ）秋（Ａ）两季无菌操作方法采集根际（Ｒ）与非根际（Ｎ）土样。 其中根际土：在每

个样方内选取 ３ 株树龄相近的树木，“品字形”采集 ０—１０ ｃｍ 剖面且距根表小于 ５ ｍｍ 的土壤样品；非根际
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土：在每个样方先去除表层枯枝落叶，然后五个采样点采集 ０—１０ ｃｍ 土样。 将每个样方采集土样混匀后，部
分置于 ４℃冰箱保存测定土壤微生物多样性；其余土壤风干，过筛，常规方法分析土壤 ｐＨ、有机质、全氮、碱解

氮、速效磷、速效钾、缓效钾等基本理化性质［１７］。
１．２　 试验方法

取过 ２ｍｍ 筛相当 ５ｇ 风干土的新鲜土样，加入 ４５ ｍＬ０．８５％灭菌盐水，振荡（２００ ｒ ／ ｍｉｎ）３０ ｍｉｎ，制备 １０－１

土壤悬液，然后系列稀释至 １０－３，吸取 １５０μＬ，接种至 ＥＣＯ 生态测试板，加盖，在 ２５±１ ℃下培养 １２０ ｈ，每隔 １２
ｈ 在 ５９０ ｎｍ 下测定读数。 其中 ３１ 种单一碳源分为 ６ 大类［１８］：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） ［１９］。

表 １　 样地基本信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｐｌｏｔｓ

编号
Ｎｏ．

植被类型
Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅ

林地密度
Ｆｏｒｅｓｔ ｄｅｎｓｉｔｙ ／

（ｓ ／ ｍ２）

灌木密度
Ｓｈｒｕｂ ｄｅｎｓｉｔｙ ／

（ｓ ／ ｍ２）

草本密度
Ｈｅｒｂ ｄｅｎｓｉｔｙ ／

（ｓ ／ ｍ２）

凋落物量
Ｌｉｔｔｅｒ ｆａｌｌ ／
（ ｔ ／ ｈｍ２）

经度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

纬度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

ＴＯ 锐齿栎 ０．０６５ ０．３８３ ０．２５８ ２．７６１ Ｅ １０６°５９′ ３０．７″ Ｎ ３４°１３′ ３４．５ ″

ＣＰ 油松 ０．０５５ ０．５３５ ０．６７５ ２．１９０ Ｅ １０６°５９′ １２．３″ Ｎ ３４°１３′ ２６．５ ″

ＡＰ 华山松 ０．１５１ ０．５２８ ０．９６ ６．０６８ Ｅ １０６°５９′ ３．７″ Ｎ ３４°１３′ １４．０″

ＳＰ 云杉 ０．０５３ ０．４７０ １．６７３ ９．９６０ Ｅ １０６°３１′ ３８．０″ Ｎ ３４°１６′ ５１．４″

１．３　 数据处理

１．３．１　 平均颜色变化率（ＡＷＣＤ）

ＡＷＣＤ ＝ ∑（Ｃ ｉ － Ｒ） ／ ｎ

式中，Ｃ ｉ为各反应孔的光密度值；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，ｎ＝ ３１。
１．３．２　 Ｇｏｍｐｅｒｔｚ 方程曲线［２０］。

ＯＤ５９０ ＝Ａ×ｅｘｐ［－ｅｘｐ（Ｕｍ）×ｅ ／ Ａ×（λ－ｔ）＋１］
其中，Ａ 为最大吸光度，λ 到达指数增长期所需时间（时滞相），Ｕｍ 为最大吸光度变化率，ｔ 为培养时间。
１．３．３　 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 。
１．３．４　 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数（Ｈ′）及 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 多样性指数（Ｕ）：

Ｈ′ ＝ － ∑Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉＵ ＝ （∑ｎ２
ｉ ）

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

１．３．５　 Ｇｉｎｉ 多样性指数（Ｄ）：
Ｄ＝ １－∑Ｐ２

ｉ

１．４　 数据分析

数据分析采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２００３ 进行基础数据处理，采用 ＳＰＳＳ １２．０ 对平均颜色变化率和培养时间进

行方程拟合，对培养 ７２ ｈ 时土壤微生物群落多样性指数和对碳源的利用进行单因素方差分析，对培养 ７２ ｈ 时

３１ 种碳源的平均吸光度进行主成分分析（ＰＣＡ），采用 ＣＡＮＯＣＯ４．５ 对土壤基本理化性质和 ３１ 种碳源的平均

吸光度进行冗余分析（ＲＤＡ）。

２　 结果

２．１　 土壤微生物平均颜色变化率的变化

　 　 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

３　 ５ 期 　 　 　 曹永昌　 等：秦岭典型林分夏秋两季根际与非根际土壤微生物群落结构 　
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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 值见图 １，可看出：随培养时间

延长 ＡＷＣＤ 增长，在 ２４ ｈ 之前 ＡＷＣＤ 很小，低于 ０．０１８，说明此时碳源基本未被利用； ２４ ｈ—１２０ ｈ ＡＷＣＤ 快

速升高，反映 ２４ ｈ 后碳源被大幅利用。 相同培养时间下，夏、秋季土壤根际与非根际的 ＡＷＣＤ 值截然不同，除
秋季云杉外，其余处理均表现为非根际＞根际。 季节对四种林分的 ＡＷＣＤ 有明显影响，其中锐齿栎和华山松

为夏季＞秋季；油松则相反，而云杉根际土秋季＞夏季，非根际土夏季＞秋季。
将 ＡＷＣＤ 值与时间按 Ｇｏｍｐｅｒｔｚ 方程曲线进行拟合，决定系数 Ｒ２均大于 ０．９７４（表 ２），反映可较好表征二

者间关系。 最大吸光度变化率（Ｕｍ）揭示微生物对碳源的最快利用速率，表 ２ 可看出绝大多数处理表现为非

根际土对碳源利用率快（云杉秋季除外）；季节影响为锐齿栎、华山松和云杉的非根际土夏季快，其余处理相

反。 最大吸光度 Ａ 反映微生物对碳源利用能力，油松、锐齿栎（夏）和云杉（夏）表现为非根际土壤利用能力

强，其余处理根际土壤利用能力强；季节变化为油松、锐齿栎（非根际）、云杉（非根际）以及华山松（根际）秋
季强，其余处理则相反。 时滞相（λ）为到达指数增长期所需时间，即微生物快速利用碳源的能力，绝大多数处

理均表现为非根际所需时间短（除夏季油松外）；季节变化为锐齿栎与油松的非根际、华山松的根际秋季时间

短，其余处理夏季时间短。

图 １　 四种林区平均颜色变化率

Ｆｉｇ．１　 ＡＷＣＤ（ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ）ｏｆ ｆｏｕｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

ＴＯ、ＣＰ、ＡＰ、ＳＰ 表示锐齿栎、油松、华山松和云杉，Ｓ 表示夏季，Ａ 表示秋季，Ｎ 表示非根际土壤，Ｒ 表示根际土壤

２．２　 土壤微生物群落多样性指数变化

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。 不同

林分的微生物群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数（Ｈ）、丰富度指数（Ｓ）、ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数（Ｕ）、Ｇｉｎｉ 指数（Ｄ）见表 ３。 不同林分表

现出不同的多样性指数，其中锐齿栎均为非根际＞根际土，夏季＞秋季；油松、华山松和云杉均表现为夏季非根

际＞根际，秋季则非根际＜根际，非根际秋季降低，根际秋季升高。
２．３　 土壤微生物对碳源的利用变化

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。 对培养 ７２ｈ 时六类碳源利用情况进行分

析发现，四种林分对六类碳源的利用规律与多样性指数基本一致。 但各林分随季节的优势和弱势碳源有截然

不同。 四种林分优势碳源依次为氨基酸类、多聚物类和胺类、糖类和多聚物类、糖类及氨基酸类；弱势碳源依
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次为羧酸类和芳香类、芳香类和羧酸类、芳香类与羧酸类、芳香类。

表 ２　 Ｇｏｍｐｅｒｔｚ 方程曲线拟合参数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ Ｇｏｍｐｅｒｔｚ ｆｉｔｔｉｎｇ ｅｑｕａｔｉｏｎ

植被
Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ

编号
Ｎｕｍｂｅｒｉｎｇ

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

Ａ Ｕｍ（∗１０－２） λ Ｒ２

锐齿栎 ＴＯ⁃Ｓ⁃Ｎ １．２０ ２．１０ ３５．４３ ０．９９９

ＴＯ⁃Ｓ⁃Ｒ ０．５５ ０．８０ ４１．７０ １．０００

ＴＯ⁃Ａ⁃Ｎ １．０６ １．２０ ３２．４６ ０．９９３

ＴＯ⁃Ａ⁃Ｒ １．１８ ０．６０ ５０．２８ ０．９７４

油松 ＣＰ⁃Ｓ⁃Ｎ １．１８ １．５０ ３９．６０ ０．９９９

ＣＰ⁃Ｓ⁃Ｒ ０．７１ １．００ ３５．３２ ０．９９５

ＣＰ⁃Ａ⁃Ｎ １．８３ ２．１０ ２９．０３ ０．９８９

ＣＰ⁃Ａ⁃Ｒ １．０６ １．２０ ４１．０１ ０．９９７

华山松 ＡＰ⁃Ｓ⁃Ｎ １．２３ ２．８０ ３１．３０ ０．９９８

ＡＰ⁃Ｓ⁃Ｒ １．１０ １．４０ ３６．７１ ０．９９７

ＡＰ⁃Ａ⁃Ｎ １．３７ ２．００ ３１．４３ ０．９９８

ＡＰ⁃Ａ⁃Ｒ １．０３ １．３０ ３５．２４ ０．９９５

云杉 ＳＰ⁃Ｓ⁃Ｎ １．２３ １．８０ ３３．８９ ０．９９６

ＳＰ⁃Ｓ⁃Ｒ ０．９５ １．２０ ３６．２３ ０．９９９

ＳＰ⁃Ａ⁃Ｎ ０．８３ ０．８０ ３１．４９ ０．９８６

ＳＰ⁃Ａ⁃Ｒ １．２８ １．９０ ３５．１１ ０．９９９

　 　 ＴＯ、ＣＰ、ＡＰ、ＳＰ 表示锐齿栎、油松、华山松和云杉，Ｓ 表示夏季，Ａ 表示秋季，Ｎ 表示非根际土壤，Ｒ 表示根际土壤

表 ３　 土壤微生物群落多样性指数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
植被 编号 平均颜色变化率 丰富度指数（Ｓ） Ｓｈａｎｎｏｎ 指数（Ｈ） ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数（Ｕ） Ｇｉｎｉ 指数（Ｄ）

Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ Ｎｕｍｂｅｒｉｎｇ ＡＷＣＤ Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ＭｃＩｎｔｏｓｈ ｉｎｄｅｘ Ｇｉｎｉ ｉｎｄｅｘ
锐齿栎 ＴＯ⁃Ｓ⁃Ｎ ０．７６±０．００９ａ １９．３３±０．３３３ａ ２．９２±０．００８ａ ５．８３±０．０４５ａ ０．９３９±０．００１ａ

ＴＯ⁃Ｓ⁃Ｒ ０．２３±０．００９ｃ １１．６６±０．３３３ｃ ２．５３±０．０３８ｃ ２．２６±０．０６２ｃ ０．９０５±０．００３ｂ

ＴＯ⁃Ａ⁃Ｎ ０．４８±０．０１４ｂ １７．００±０．０００ｂ ２．７５±０．０２９ｂ ３．８１±０．０３０ｂ ０．９４１±０．００１ａ

ＴＯ⁃Ａ⁃Ｒ ０．１７±０．００９ｄ １１．００±０．０００ｃ ２．６７±０．０２１ｂ １．５７±０．０７０ｄ ０．９１５±０．００６ｂ

油松 ＣＰ⁃Ｓ⁃Ｎ ０．４６±０．００３ｂ １６．００±０．０００ｂ ２．８４±０．０２９ｂ ３．７９±０．０２６ｂ ０．９３２±０．００２ｂ

ＣＰ⁃Ｓ⁃Ｒ ０．３６±０．００７ｃ １５．６６±０．３３３ｂ ２．８３±０．０２２ｂ ２．９６±０．０３５ｃ ０．９３２±０．００１ｂ

ＣＰ⁃Ａ⁃Ｎ ０．３３±０．０１１ｄ １４．００±０．０００ｃ ２．７３±０．０８９ｂ ３．０３±０．０３３ｃ ０．９１５±０．００６ｃ

ＣＰ⁃Ａ⁃Ｒ ０．９５±０．０１５ａ ２１．００±０．０００ａ ３．０１±０．００８ａ ７．０２±０．０９０ａ ０．９４３±０．０００ａ

华山松 ＡＰ⁃Ｓ⁃Ｎ ０．９６±０．００６ａ ２０．６６±０．３３３ａ ２．９７±０．００３ａ ７．２５±０．０７３ａ ０．９４１±０．００１ａ

ＡＰ⁃Ｓ⁃Ｒ ０．４９±０．００３ｃ １７．００±０．０００ｂ ２．７７±０．０１８ｂ ４．３６±０．００５ｃ ０．９２０±０．００１ｃ

ＡＰ⁃Ａ⁃Ｎ ０．４９±０．００３ｃ １５．００±０．０００ｃ ２．７３±０．０２２ｂ ４．１８±０．０１５ｄ ０．９２５±０．００１ｂ

ＡＰ⁃Ａ⁃Ｒ ０．７８±０．００４ｂ ２１．００±０．０００ａ ２．９９±０．００３ａ ５．９４±０．０３５ｂ ０．９４０±０．０００ａ

云杉 ＳＰ⁃Ｓ⁃Ｎ ０．６７±０．００２ａ １９．００±０．０００ａ ２．８０±０．０１２ｂ ５．７８±０．０７３ａ ０．９２３±０．００２ｂ

ＳＰ⁃Ｓ⁃Ｒ ０．３５±０．０１０ｄ １６．３３±０．３３３ｂ ２．６６±０．０２４ｃ ３．４４±０．１００ｃ ０．９０１±０．００４ｃ

ＳＰ⁃Ａ⁃Ｎ ０．４１±０．００７ｃ １７．００±０．０００ｂ ２．８０±０．００９ｂ ３．３０±０．０３５ｃ ０．９３３±０．００１ａ

ＳＰ⁃Ａ⁃Ｒ ０．６０±０．０１４ｂ １８．６６±０．３３３ａ ２．９６±０．０２１ａ ４．７３±０．１０９ｂ ０．９３７±０．００２ａ

　 　 同列不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．４　 微生物群落功能主成分分析

为探讨不同典型林分下对土壤微生物特性起主要作用的因子，对培养 ７２ｈ 的吸光度值进行主成分分析

（ＰＣＡ），结果表明获得的四种林分前两个主成分累积方差贡献率为 ７６．９７％—９５．５８％，因此以前 ２ 个主成分

ＰＣ１、ＰＣ２ 来分析细菌群落功能多样性［８］。 结果（图 ２）可见，不同林分四个处理在主成分坐标体系中分布差
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异十分明显；锐齿栎在 ＰＣ１ 上可将根际与非根际区分开来；在 ＰＣ２ 上将非根际（秋）和根际（夏）予以区分。
油松、华山松及云杉规律相似，通过 ＰＣ１ 将根际（秋）与其它三个处理区别开来，通过 ＰＣ２ 把非根际（夏）、根
际（夏）、秋季进行了区分。

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

对主成分得分进一步分析，四种林分优势利用碳源不同，其中 ＰＣ１ 轴上表现为：锐齿栎是腐胺和 Ｄ⁃苹果

酸；油松是 Ｄ⁃甘露醇和 Ｎ⁃乙酰⁃Ｄ 葡萄糖氨；华山松是 Ｌ⁃丝氨酸和 Ｄ⁃苹果酸；云杉是 Ｌ⁃丝氨酸和 Ｄ⁃葡糖胺酸。
四种林分 ＰＣ２ 轴上优势利用碳源依次是 Ｄ⁃半乳糖酸 γ⁃内酯和丙酮酸甲酯、α⁃环式糊精和 Ｄ⁃葡糖胺酸、吐温

８０ 和腐胺、Ｌ⁃苯丙氨酸和苯乙胺。
计算四种林分主成分的综合得分发现不同林分季节间的主成分综合得分差异明显（表 ４）。 锐齿栎为非

根际大于根际，夏季＞秋季；油松、华山松和云杉规律相同，为夏季非根际较大，秋季非根际较小；季节对综合

得分的影响为：根际夏季大，秋季小。 对综合得分与多样性指数进行相关性分析发现，综合得分与多样性指数

间的相关系数为 ０．５９６∗—０．９９３∗∗，均呈现显著或极显著正相关。
２．５　 冗余分析

冗余分析可进一步确定土壤理化性质对样地土壤微生物群落碳源利用模式的影响。 结果（图 ３）表明，土
壤理化性质对土壤微生物群落功能多样性的影响显著。 不同林分对土壤中微生物群落碳源利用模式影响的

环境因素不同。 锐齿栎表现为有机质、碱解氮、速效磷以及碳氮比与微生物对碳源利用呈正相关；油松则表现
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为 ｐＨ、有机质、全氮、碱解氮、速效磷、速效钾和碳氮比均与微生物碳源利用呈正相关；华山松基本理化性质对

微生物碳源利用促进作用较小，仅碳氮比和速效磷与微生物碳源利用呈正相关；云杉则表现为有机质、全氮、
碱解氮、速效磷和速效钾均与绝大多数碳源呈正相关。

表 ４　 四个处理主成分综合得分

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｓｃｏｒｅｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
植被 编号 综合得分 植被 编号 综合得分

Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ Ｎｕｍｂｅｒｉｎｇ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｓｃｏｒｅｓ Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ Ｎｕｍｂｅｒｉｎｇ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｓｃｏｒｅｓ
锐齿栎 ＴＯ⁃Ｓ⁃Ｎ １６．０４ 华山松 ＡＰ⁃Ｓ⁃Ｎ ９．６７

ＴＯ⁃Ｓ⁃Ｒ －９．０７ ＡＰ⁃Ｓ⁃Ｒ －７．３９

ＴＯ⁃Ａ⁃Ｎ ５．８９ ＡＰ⁃Ａ⁃Ｎ －４．２１

ＴＯ⁃Ａ⁃Ｒ －１２．８６ ＡＰ⁃Ａ⁃Ｒ １．９２

油松 ＣＰ⁃Ｓ⁃Ｎ －２．６４ 云杉 ＳＰ⁃Ｓ⁃Ｎ ５．１３

ＣＰ⁃Ｓ⁃Ｒ －８．２５ ＳＰ⁃Ｓ⁃Ｒ －１０．３０

ＣＰ⁃Ａ⁃Ｎ －１１．８１ ＳＰ⁃Ａ⁃Ｎ －０．３６

ＣＰ⁃Ａ⁃Ｒ ２２．６９ ＳＰ⁃Ａ⁃Ｒ ５．５３

３　 讨论

在本研究中，同一季节，根际土壤与非根际土壤微生物功能多样性指数有很大差别，季节变化对根际与非

根际土壤微生物功能多样性指数产生不同影响。 夏季四种林分根际土壤微生物功能多样性指数均低于非根

际，主要原因是该地区雨季主要集中在夏季，且温度高，高温高湿是土壤微生物生长和繁殖的有利条件，在一

定条件下根系分泌物的选择作用也会导致根际土壤微生物功能多样性指数要小于非根际土壤，即根际的负效

应。 此外杉木根际分泌物中，酚类物质和香草醛能引起杉木的自毒作用［２１］，栎林根系分泌物对固氮菌有抑制

作用，均使根际微生物的数量低于非根际［２２，２３］。 且夏季林区草本科植物以及灌木密度均远远高于林地密度。
秋季锐齿栎根际土壤微生物功能多样性指数低于非根际，但其他林分秋季的变化相反，这主要是由于林分类

型不同造成的。 如锐齿栎在 ０—１０ｃｍ 的表层土壤中须根系较少，主根发达，且锐齿栎林中的灌木旺盛，对土

壤的微生物多样性影响较大；而油松、华山松和云杉在 ０—１０ｃｍ 的表层土壤中须根系较锐齿栎林发达，根系

旺盛，这就造成了根系分泌物和脱落物的种类以及数量较大，且发达须根系也会保护根际土壤，减少外部环境

变化对土壤微生物功能多样性的影响。 正如 Ｓｕｇｄｅｎ 发现的土壤微生物多样性指标越高，生态系统抵御外界

干扰的能力越强［２４］。 而且与锐齿栎相比，这三种针叶林灌木相对较少，主要是草本科植物，秋季草本科植物

根系对土壤影响较少。
不同林分下土壤微生物对六类碳源的利用差异显著，锐齿栎的优势群落主要为氨基酸和多聚物代谢群，

油松的主要是氨基酸和胺类代谢群，华山松和云杉的主要是糖类和氨基酸类代谢群。 四种林分的弱势群落主

要是羧酸类和芳香类代谢群。 四种林分中华山松林地密度最高，油松灌木密度最高，云杉草本密度和凋落物

量最高，锐齿栎灌木和草本密度最低。 这也佐证了微生物群落结构和功能的差异与不同优势树种的枯枝落叶

的量和生物化学组成有关，同时与根系分泌物密切相关［２５，２６］。 因为根系分泌物可通过改善根际养分环境提

高养分的生物有效性，因此，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［１４，２７］。
冗余分析揭示土壤基本理化性质对土壤微生物碳源利用影响显著。 这些环境因子的差异所导致的环境

异质性与土壤微生物群落有直接的关系。 在四种林分夏、秋两季根际与非根际中，土壤碱解氮、速效磷与土壤

中微生物碳利用关系密切。 这是由于森林土壤中碳含量远远高于氮含量，碱解氮含量较低，并且四种林分中

土壤速效磷含量很低，碱解氮以及速效磷成为土壤中微生物生长繁殖的限制因素，与土壤微生物生长息息相

关。 在四种林分中，ｐＨ 与绝大多数碳源利用呈负相关，这可能是由于森林土壤呈酸性，酸性条件抑制了土壤

细菌种群对碳源的利用［２８］。
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４　 结论

综上所述，研究表明夏、秋两季四种林分土壤微生物功能多样性表现为锐齿栎根际小于非根际，而其它针

叶林则为夏季根际和秋季非根际的较小；不同季节下的土壤微生物功能多样性差异显著，其中锐齿栎为秋季

低于夏季，其他林分为非根际土秋季低于夏季，而根际土相反；主成分分析显示四种林分夏、秋两季根际与非

根际主成分综合得分显著不同，且计算得到的综合得分与多样性指数达显著或极显著正相关，非根际土壤综

合得分中锐齿栎最高，其次是华山松和云杉，油松最低；根际土夏季华山松和油松较高，云杉最低，秋季油松和
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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

实线箭头表示 ３１ 种碳源，虚线箭头表示环境因子

云杉较高，锐齿栎最低。 冗余分析表明土壤理化性质的综合作用对土壤微生物群落功能多样性有显著影响。
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