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深松对乌拉尔甘草根际土壤养分以及微生物群落功能
多样性的影响

张志政，马　 淼∗，张旭龙
石河子大学生命科学学院，石河子　 ８３２００３

摘要：通过大田试验和室内分析相结合，研究了深松对乌拉尔甘草根际土壤养分和微生物群落功能多样性的影响，以期为乌拉

尔甘草人工种植地土壤耕作措施优化和土壤环境改良提供依据。 结果表明，与未深松（常规耕作）处理相比，深松处理对乌拉

尔甘草根际土壤 ０—２０ ｃｍ 耕层土壤养分含量无显著性影响，可显著提高乌拉尔甘草根际土壤 ２０—４０ ｃｍ 耕层有机质、全氮、全
磷和全钾的含量，分别提高了 ６０．８％、６５．３％、４８．９％和 ８６．８％；明显增加了 ０—２０ ｃｍ 和 ２０—４０ ｃｍ 耕层细菌、真菌和放线菌的数

量（Ｐ＜０．０５），３ 种类型的微生物数量均呈现出上层大于下层，深松大于未深松的变化趋势。 在 １５６ ｈ 的微生物温育期内，深松

处理下不同土层的平均颜色变化率（ＡＷＣＤ）均显著高于未深松处理，并显著提高了 ＡＷＣＤ 的利用率（７２ ｈ，Ｐ＜０．０５），较未深松

分别提高了 ３５．５％和 １３０．８％。 与未深松处理相比，深松处理显著提高了土壤微生物的多样性指数（Ｈ、Ｓ、Ｄ）。 主成分分析

（ＰＣＡ）表明，深松优化了乌拉尔甘草根际土壤微生物的群落组成；聚合物、羧酸类化合物、氨基酸和碳水化合物是深松处理下根

际土壤微生物利用的主要碳源。 总而言之，深松处理显著提高乌拉尔甘草根际土壤养分含量、微生物数量和微生物多样性指

数，改变了微生物群落功能多样性，造成这种差异的主要原因可能是深松改变了土壤耕层结构，改善了微生物的生存环境。 因

此，深松对乌拉尔甘草人工种植地土壤质量的改良有积极作用。
关键词：深松；乌拉尔甘草；土壤理化性质；土壤微生物；Ｂｉｏｌｏｇ
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ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ， ａｎｄ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗａｓ ｃｈａｎｇｅｄ． Ｔｈｅ ａｒａｂｌｅ ｌａｙｅｒ ｓｏｉｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｗａｓ
ｅｎｈａｎｃｅｄ， ａｎｄ ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ ｔｈｅ ｓｕｒｖｉｖａｌ ｏｆ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｗａｓ ｉｍｐｒｏｖｅｄ ｂｙ ｓｕｂｓｏｉｌｉｎｇ． Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ， ｓｕｂｓｏｉｌｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｃｏｕｌｄ
ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙ ｉｍｐｒｏｖｅ ｔｈｅ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｇ． ｕｒａｌｅｎｓｉｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｓｕｂｓｏｉｌｉｎｇ； Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｕｒａｌｅｎｓｉｓ； ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｙ； ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ； Ｂｉｏｌｏｇ

乌拉尔甘草（Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｕｒａｌｅｎｓｉｓ）为豆科（Ｌｅｇｕｍｉｎｏｓａｅ）甘草属（Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ）多年生草本植物［１］，素有“药
中国老”和“十方九草”的美称［２］，是新疆道地性药材之一。 由于常年掠夺性的采挖致使野生甘草资源濒临枯

竭，大力发展甘草的人工种植，提高栽培甘草的产量和品质是解决目前国际市场甘草供不应求的唯一方案。
土壤微生物是土壤生态系统中极其重要和最为活跃的部分［３⁃４］，它能够灵敏、及时、准确地反映土壤质量

的变化状况，揭示土壤肥力及土壤改良状况，是土壤质量最重要的衡量指标之一［５⁃６］。 土壤耕作在改变土壤

结构的同时，常会对土壤微生物群落产生影响，因此通过研究土壤微生物来探讨耕作方式对土壤生态系统的

影响已成为国内外学者研究的热点问题［７⁃８］。
土壤深松技术被视为土壤保护性耕作技术之一，是现代农业增产的一项根本性技术［９］。 有研究表明，深

松可以降低土壤容重［１０⁃１１］，增强土壤通透性［１２⁃１３］，增加土壤微生物数量和土壤酶活性［１４⁃１６］。 土壤深松由于改

变了土壤物理结构，引起土壤水、肥、气、热等变化，进而影响土壤微生物学特性［１７⁃１９］。 因此，利用土壤深松技

术改善土壤质量对植物生长和农业生产具有重要意义。
目前，关于深松对植物根际土壤理化性质和微生物多样性的影响方面的研究仅限于小麦与玉米等常规作

物［２０⁃２１］，而关于深松对甘草根际土壤理化性质和微生物多样性影响的研究尚未见报道。 本文探讨了深松对

乌拉尔甘草根际土壤养分，微生物数量和微生物群落多样性的影响，旨在为改善乌拉尔甘草人工种植环境土

壤耕层结构和提高土壤肥力提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

研究区位于新疆奎屯前山镇，地处准噶尔盆地西南缘的奎屯河冲积平原。 属于典型的大陆性北温带干旱

气候，夏热冬寒，日照时间长，降水稀少，蒸发量大。 全年日照总时数 ２６２０ ｈ，多年平均降水量 １６０ ｍｍ，多年平

均蒸发量 １６５７ ｍｍ。 土壤类型为灰漠土，主要发育在黄土状母质上。 土壤质地为砂质壤土，土壤容重为

８３１５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　
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１．２５ ｇ ／ ｃｍ３，ｐＨ 为 ７．４。
选土壤条件一致的地块作为试验区，试验区面积 ２００ ｍ２，长 ２０ ｍ，宽 １０ ｍ。 采用随机区组设计，在试验区

内随机选 ４ ｍ×４ ｍ 的样地 １０ 个，按 ６００ ｋｇ ／ ｈｍ２和 １５０ ｋｇ ／ ｈｍ２的剂量各施磷酸氢二铵和硫酸钾，均匀施撒作为

底肥。 随机选其中 ５ 个样地作为对照（常规耕作），标记为 Ｗ，撒施化肥后浅松（浅松犁型号：１Ｌ⁃２２５），耕深 ２０
ｃｍ，余下的 ５ 个样地为深松处理，标记为 Ｓ，撒施化肥后深松（深松犁型号：ＩＳＱ⁃３２０），耕深 ４０—５０ｃｍ。 对照未

深松处理与深松处理均由大马力配套不同耕作犁完成，于播种前进行耕犁。 于 ２０１５ 年 ４ 月 １０ 日膜下播种，
膜宽 １２５ ｃｍ，膜距 ５５ ｃｍ，一膜 ６ 行播种，行距 ２０ ｃｍ，穴距 １０ ｃｍ，每穴 ３—５ 粒种子，出苗后每穴留两苗，膜下

滴灌，每月给水 １ 次，每次给水 ６—８ ｈ，除底肥外不再施肥。 除松土深度不同外，其余管理措施均相同。
１．２　 样品采集

２０１５ 年 ９ 月采用 ５ 点取样法采集深松区与对照组乌拉尔甘草根际土样，以乌拉尔甘草主根 ０—５ ｃｍ 范围

内取土，每样点取距地表 ０—２０ ｃｍ 和 ２０—４０ ｃｍ 土壤样品。 深松区土样标记为 Ｓ０—２０ 和 Ｓ２０—４０；未经过深

松处理的对照区标记为 Ｗ０—２０ 和 Ｗ２０—４０。 每个样品采土 ３ 次作为重复，取土 ５００ ｇ 组成混合样品。 将土

样去除细根和杂物，碾碎，过 １ ｍｍ 筛并混匀，部分土样风干后测定土样理化性质，另一部分土壤样品立即进

行相关的微生物测定。
１．３　 测定方法

１．３．１　 土壤理化性质测定

土壤理化指标测定方法参照鲍士旦的《土壤农化分析》 ［２２］，其中有机质的含量测定采用重铬酸钾容量

法；全氮含量测定采用 Ｈ２ＳＯ４消煮⁃凯氏定氮法［凯氏自动定氮仪：美国海能（Ｈａｎｏｎ）仪器有限公司（Ｋ９８４０）］；
全磷含量测定采用浓 Ｈ２ＳＯ４⁃ＨＣｌＯ４消煮⁃钼锑抗比色法测定；全钾含量测定采用 ＮａＯＨ 熔融⁃火焰光度计法

测定。
１．３．２　 土壤微生物数量测定方法

土壤微生物数量采用平板计数法测定，细菌采用牛肉膏蛋白胨琼脂（ＢＰＡ）培养基，３７℃培养；真菌采用

马铃薯葡萄糖琼脂（ＰＤＡ）培养基（加入 ３０ ｍｇ ／ Ｌ 链霉素抑制细菌生长），２８℃培养；放线菌采用高氏 １ 号琼脂

（ＧＡ）培养基（加入 ５０ μｇ ／ Ｌ 重铬酸钾抑制杂菌），２８℃培养。 每个土样（微生物类群）预设 ３ 个浓度梯度，每
个浓度梯度 ３ 次重复，选取最适计数浓度取其平均数进行计算作为该土样的微生物数量。
１．３．３　 土壤微生物功能多样性分析

微生物群落功能多样性采用 Ｂｉｏｌｏｇ（Ｂｉｏｌｏｇ⁃Ｅｃｏ ＰｌａｔｅＴＭ）方法进行分析。 称取相当于 １０ ｇ 烘干土的鲜土

加入到已装有 １００ ｍＬ 灭菌的 ０．８５％生理盐水三角瓶中，室温震荡 ６０ ｍｉｎ，然后用 ０．８５％生理盐水稀释至 １０００
倍液，再震荡 ３０ ｍｉｎ，吸取稀释液接种到生态板（ＥＣＯ 板）中，每孔加 １５０ μＬ。 将接种好的微平板置于 ２５℃的

恒温培养箱中避光培养，每隔 １２ ｈ 在 Ｂｉｏｌｏｇ ＥｍａｘＴＭ读数器上读取波长 ５９０ ｎｍ 下的光密度值，持续 １５６ ｈ。 用

３１ 个孔的平均颜色变化率（ＡＷＣＤ） 表示微生物代谢的整体活性。 计算 Ｓｈａｎｎｏｎ 物种丰富度指数（Ｈ），
Ｓｈａｎｎｏｎ 均匀度指数（Ｅ），Ｓｈａｎｎｏｎ 优势度指数（Ｄ），碳源利用丰富度指数（Ｓ），具体计算公式如下［２２⁃２４］：

ＡＷＣＤ ＝∑（Ｃ ｉ－Ｒ ｉ） ／ ｎ
式中，Ｃ ｉ为每个孔的光密度值，Ｒ ｉ为对照孔的光密度值，ｎ＝ ３１，为 ＥＣＯ 板的孔数。

Ｈ ＝ －∑Ｐ ｉ（ｌｎＰ ｉ）
式中，Ｐ ｉ ＝ （Ｃ ｉ－Ｒ ｉ） ／ ∑（Ｃ ｉ－Ｒ ｉ）。

Ｅ ＝ Ｈ
ｌｏｇＳ

Ｄ ＝ １ － ∑ （Ｐ ｉ） ２

式中，Ｓ＝被利用碳源的总数

９３１５　 １５ 期 　 　 　 张志政　 等：深松对乌拉尔甘草根际土壤养分以及微生物群落功能多样性的影响 　



htt
p:/

/w
ww.ec

olo
gic

a.c
n

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

１．４　 数据处理

对深松处理组和对照组不同土层数据进行单因素方差分析，用培养 ７２ ｈ 的光密度值进行主成分分析

（ＰＣＡ）。 数据处理采用软件 Ｅｘｃｅｌ ２００３ 和 ＳＰＳＳ １８．０ 完成。

２　 结果与分析

２．１　 深松处理对乌拉尔甘草根际土壤养分的影响

土壤有机质及土壤全氮、全磷、全钾的含量作为土壤肥力的主要指标，能够表征土壤的肥力状况。 由表 １
可知，深松与未深松不同土层单位土壤体积中有机质、全氮、全磷和全钾的含量存在着不同程度的差异。 Ｓ０—
２０ 与 Ｗ０—２０ 相比，有机质、全氮和全磷含量无显著性差异，但深松处理组土样中全钾含量显著提高了

８２．５％；与 Ｗ２０—４０ 相比，Ｓ２０—４０ 土样中的有机质、全氮、全磷和全钾的含量均有显著提高（Ｐ＜０．０５），分别提

高了 ６０．８％、６５．３％、４８．９％和 ８６．８％。

表 １　 深松处理对土壤养分的影响

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｕｂｓｏｉｌｉｎｇ ｏｎ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔ

土层
Ｓｏｉｌｌａｙｅｒ ／ ｃｍ

有机质 ／ （ｇ ／ ｋｇ）
Ｏｒｇａｎｉｃ Ｍａｔｔｅｒ

全氮 ／ （ｇ ／ ｋｇ）
Ｔｏｔａｌ Ｎ

全磷 ／ （ｇ ／ ｋｇ）
Ｔｏｔａｌ Ｐ

全钾 ／ （ｇ ／ ｋｇ）
Ｔｏｔａｌ Ｋ

Ｓ０—２０ ８．０２±０．１９７ａ ０．４８±０．００５ａ １．５３±０．１０ｂ ３４．７２±０．２０ａ

Ｗ０—２０ ７．５８±０．２４１ａ ０．４４±０．０１５ａｂ １．３７±０．０５２ｂ １９．０２±０．０５１ｃ

Ｓ２０—４０ ７．３５±０．２４０ａ ０．４３±０．１０ｂ １．９８±０．５１ａ ３３．３４±０．１５ｂ

Ｗ２０—４０ ４．５７±０．３２３ｂ ０．２６±０．１０ｃ １．３３±０．１０ｂ １７．８５±０．１６ｄ
　 　 Ｓ：深松区 ｓｕｂｓｏｉｌｉｎｇ ｂｌｏｃｋ；Ｗ：未深松区 ｎｏｎ⁃ｓｕｂｓｏｉｌｉｎｇ ｂｌｏｃｋ；Ｓ０—２０：深松区 ０—２０ ｃｍ 土层 ０—２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ ｏｆ ｓｕｂｓｏｉｌｉｎｇ ｂｌｏｃｋ；Ｗ０—２０：未

深松区 ０—２０ ｃｍ 土层 ０—２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ ｏｆ ｎｏｎ⁃ｓｕｂｓｏｉｌｉｎｇ ｂｌｏｃｋ；Ｓ２０—４０：深松区 ２０—４０ ｃｍ 土层 ２０—４０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ ｏｆ ｓｕｂｓｏｉｌｉｎｇ ｂｌｏｃｋ；Ｗ２０—

４０：未深松区 ２０—４０ ｃｍ 土层 ０—２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ ｏｆ ｎｏｎ⁃ｓｕｂｓｏｉｌｉｎｇ ｂｌｏｃｋ；同列不同字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．２　 深松处理对乌拉尔甘草根际土壤微生物数量的影响

土壤微生物数量直接影响土壤的生物化学活性及土壤养分的组成与转化，是评价土壤肥力的重要指标之

一。 土壤微生物的三大类群（细菌、放线菌和真菌）是构成土壤微生物的主要生物类群，其数量变化通常能反

映出土壤生物活性水平，显示土壤中物质代谢的旺盛程度［２３］。 由表 ２ 可见，深松处理显著提高了土壤中细

菌、真菌和放线菌的数量，较未深松具有显著性差异（Ｐ＜０．０５）。 Ｓ０—２０ 样品中的细菌、真菌和放线菌的数量

较 Ｗ０—２０ 分别提高了 ２５．１％、３３．３％和 ３８．６％；Ｓ２０—４０ 样品中的细菌、真菌和放线菌的数量较 Ｗ２０—４０ 分

别提高了 １７７．１％、９８．４％和 ４８．０％。 ３ 种类型的微生物数量均呈现出上层大于下层，深松大于未深松的变化

趋势。

表 ２　 深松处理对土壤微生物数量的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｕｂｓｏｉｌｉｎｇ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｑｕａｎｔｉｔｙ

土层
Ｓｏｉｌｌａｙｅｒ ／ ｃｍ

细菌

Ｂａｃｔｅｒｉａ ／ （１０７ｃｆｕ ／ ｇ）
真菌

Ｆｕｎｇｉ ／ （１０４ ｃｆｕ ／ ｇ）
放线菌

Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ ／ （１０５ ｃｆｕ ／ ｇ）

Ｓ０—２０ ２３．４±０．０８９ａ １４．８±０．３５８ａ ２４．４±０．１７９ａ

Ｗ０—２０ １８．７±０．１３４ｂ １１．１±０．０４５ｂ １７．６±０．０８９ｂ

Ｓ２０—４０ ９．７±０．０４４ｃ １２．１±０．０４５ｂ １５．１±０．０４５ｃ

Ｗ２０—４０ ３．５±０．０４４ｄ ６．１±０．１３４ｃ １０．２±０．０４５ｄ
　 　 同列不同字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．３　 深松处理对乌拉尔甘草根际土壤微生物 ＡＷＣＤ 的影响

ＡＷＣＤ 是表征土壤微生物对总体碳源的利用能力，反映其生物活性的一个重要指标［２４⁃２５］。 ３１ 种碳源的

ＡＷＣＤ 变化如图 １ 所示，随着温育时间的延长，ＡＷＣＤ 逐渐升高，在 ０—１２ ｈ 时，Ｓ０—２０、Ｗ０—２０、Ｓ２０—４０、
Ｗ２０—４０ ｃｍ 的 ＡＷＣＤ 值均为零，在 １２ ｈ 均开始利用单一碳源进行代谢。 Ｓ０—２０、Ｗ０—２０ 和 Ｓ２０—４０ 在 ３６ ｈ
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图 １　 ＡＷＣＤ 随温育时间的变化

Ｆｉｇ．１　 ＡＷＣＤ ｃｈａｎｇｅｓ ｗｉｔｈ ｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ ｔｉｍｅ

　 Ｓ：深松区 ｓｕｂｓｏｉｌｉｎｇ ｂｌｏｃｋ；Ｗ：未深松区 ｎｏｎ⁃ｓｕｂｓｏｉｌｉｎｇ ｂｌｏｃｋ；Ｓ０—

２０：深松区 ０—２０ ｃｍ 土层 ０—２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ ｏｆ ｓｕｂｓｏｉｌｉｎｇ ｂｌｏｃｋ；

Ｗ０—２０：未深松区 ０—２０ ｃｍ 土层 ０—２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ ｏｆ ｎｏｎ⁃

ｓｕｂｓｏｉｌｉｎｇ ｂｌｏｃｋ；Ｓ２０—４０：深松区 ２０—４０ ｃｍ 土层 ２０—４０ ｃｍ ｓｏｉｌ

ｌａｙｅｒ ｏｆ ｓｕｂｓｏｉｌｉｎｇ ｂｌｏｃｋ；Ｗ２０—４０：未深松区 ２０—４０ ｃｍ 土层 ０—２０

ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ ｏｆ ｎｏｎ⁃ｓｕｂｓｏｉｌｉｎｇ ｂｌｏｃｋ；同列不同字母表示处理间差异

显著（Ｐ＜０．０５）

进入对数增长期；而Ｗ２０—４０ 在 ４８ ｈ 进入对数增长期。
各处理在 １４４ ｈ 时均趋于稳定。 不同土壤样品微生物

平均光密度值随时间变化均呈近“Ｓ”形曲线，符合微生

物利用基质的一般生长曲线规律。 与 Ｗ０—２０ 和

Ｗ２０—４０ 相比，Ｓ０—２０ 和 Ｓ２０—４０ 的温育 ７２ ｈ 微生物

代谢活性显著提高了 ３５．５％和 １３０．８％（Ｐ＜０．０５）。
２．４　 深松处理对乌拉尔甘草根际土壤微生物多样性指

数的影响

Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数可以从不同侧面反映土壤微

生物群落功能多样性，是目前应用最广泛的群落多样性

指数之一［２６］。 通常把颜色变化孔数作为根际微生物群

落功能多样性的丰富度［２７⁃２８］。 由图 ２ 可见，土壤微生

物对碳源利用的 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数（Ｈ、Ｄ）和碳源利

用丰富度指数（Ｓ）的变化表现出类似的规律：Ｓ０—２０ 最

高而 Ｗ２０—４０ 最低，Ｓ０—２０ 与 Ｗ０—２０ 无显著性差异，
而 Ｓ２０—４０ 的 Ｈ、Ｄ、Ｓ 值显著地高于 Ｗ２０—４０，分别提

高了 １５．０％、４．６％和 ９５．６％；Ｓｈａｎｎｏｎ 均匀度指数（Ｅ）以 Ｗ２０—４０ 最大，且与其他土样间均具有显著性差异

（Ｐ＜０．０５）。

图 ２　 深松处理对土壤微生物群落多样性指数的影响

Ｆｉｇ．２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｕｂｓｏｉｌｉｎｇ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

２．５　 微生物碳源利用的主成分分析

对培养 ７２ ｈ 的 ３１ 种碳源利用情况进行主成分分析，共提取 ３ 个主成分：第一主成分（ＰＣ１）、第二主成分

（ＰＣ２）和第三主成分（ＰＣ３），分别可以解释所有变量的 ５４．６６６％、２３．９７２％和 ２１．３６２％。 ３ 个主成分累积方差

贡献率达到 １００％，可以全面地反映 ３１ 个变量的特征，并据其得分来表征微生物群落碳源代谢特征。 从表 ３
可看出，深松与未深松的 ４ 个不同土层中，Ｓ０—２０ 在 ＰＣ１ 得分最高，Ｗ０—２０ 在 ＰＣ２ 上得分最高，Ｓ２０—４０ 在

ＰＣ３ 上得分最高。
因子载荷反映了主成分与碳源利用的相关程度，因子载荷绝对值越接近于 １，表示该碳源对主成分的影

１４１５　 １５ 期 　 　 　 张志政　 等：深松对乌拉尔甘草根际土壤养分以及微生物群落功能多样性的影响 　
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响越大。 与第一主成分相关性较高的碳源有 ２３ 个（表 ４），主要包括酚酸类化合物：４⁃羟基苯甲酸；胺类化合

物：腐胺；聚合物：吐温 ４０、吐温 ８０ 和 α⁃环式糊精；氨基酸：Ｌ⁃精氨酸、Ｌ⁃天冬酰胺酸、Ｌ⁃丝氨酸、Ｌ⁃苏氨酸和甘

氨酰⁃Ｌ⁃谷氨酸；羧酸类化合物：丙酮酸甲脂、Ｄ⁃半乳糖醛酸、γ⁃羟基丁酸、Ｄ⁃葡萄胺酸、衣康酸和 α⁃丁酮酸；碳
水化合物：β⁃甲基⁃Ｄ⁃葡萄糖苷、Ｄ⁃半乳糖内酯、Ｉ⁃赤藻糖醇、Ｄ⁃甘露醇、Ｎ⁃乙酰基⁃Ｄ⁃葡萄胺、葡萄糖⁃ １⁃磷酸盐

和 Ｄ，Ｌ⁃α⁃甘油。 与第二主成分相关性较高的碳源有 ８ 个，主要包括酚酸类化合物：２⁃羟基苯甲酸；胺类化合

物：苯乙基胺；氨基酸：Ｌ⁃苯基丙氨酸；羧酸类化合物：衣康酸和 α⁃丁酮酸；碳水化合物：Ｄ⁃甘露醇、Ｎ⁃乙酰基⁃Ｄ⁃
葡萄胺和 Ｄ⁃纤维二糖。 与第三主成分相关性较高的碳源有 ６ 个，主要包括聚合物：肝糖；羧酸类化合物：Ｄ⁃苹
果酸；碳水化合物：β⁃甲基 Ｄ⁃葡萄糖苷、Ｄ⁃木糖、Ｉ⁃赤藻糖醇和 α⁃Ｄ⁃乳糖。 综合表 ３ 和表 ４ 可知，聚合物、羧酸

类化合物、氨基酸和碳水化合物是深松处理下根际土壤微生物利用的主要碳源。

表 ３　 主成分得分及贡献率

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｃｏｒｅｓ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ （ＰＣＡ）

不同处理土层
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ 主成分 １ ＰＣ１ 主成分 ２ ＰＣ２ 主成分 ３ ＰＣ３

Ｓ０—２０ ４．２１０ －２．６７３ －１．２６７
Ｗ０—２０ １．４４０ ３．７４７ －１．２５６
Ｓ２０—４０ －０．０７９ －０．０２２ ３．８６０
Ｗ２０—４０ －５．５７１ －１．０５１ －１．３３７
特征值 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｖａｌｕｅ １６．９４６ ７．４３１ ６．６２２
贡献率 Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ／ ％ ５４．６６６ ２３．９７２ ２１．３６２
累计贡献率 Ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｎｇ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ／ ％ ５４．６６６ ７８．６３８ １００．０００

表 ４　 ３１ 种碳源的因子载荷（ ｜ ｒ ｜ ＞０．６）

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｆａｃｔｏｒ ｌｏａｄｉｎｇ ｏｆ ３１ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ （ ｜ ｒ ｜ ＞０．６）

碳源类别
Ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｇｕｉｌｄ

底物
Ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ

主成分 １
ＰＣ１

主成分 ２
ＰＣ２

主成分 ３
ＰＣ３

酚酸类化合物 Ｐｈｅｎｏｌｉｃ ａｃｉｄｓ ２⁃羟基苯甲酸 ０．４９６ ０．７５３ －０．４３２

４－羟基苯甲酸 ０．９５６ －０．２８０ －０．０９３

胺类化合物 Ａｍｉｎｅ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ 苯乙基胺 ０．３５９ ０．８５４ －０．３７７

腐胺 ０．８５２ ０．２７９ ０．４４２

聚合物 Ｐｏｌｙｍｅｒｓ 吐温 ４０ ０．９４７ ０．３１８ ０．０４４

吐温 ８０ ０．９９８ ０．０５９ ０．０２０

α⁃环式糊精 ０．９２９ －０．２７３ －０．２５１

肝糖 －０．２４５ －０．４８９ ０．８３７

氨基酸 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ Ｌ⁃精氨酸 ０．６４１ ０．５５５ －０．５３１

Ｌ⁃天冬酰胺酸 ０．９６１ －０．１９１ ０．２００

Ｌ⁃苯基丙氨酸 ０．２１８ ０．９６２ －０．１６４

Ｌ⁃丝氨酸 ０．９９１ ０．０３９ ０．１３０

Ｌ⁃苏氨酸 ０．８０５ ０．３８６ ０．４５０

甘氨酰⁃Ｌ⁃谷氨酸 －０．８３７ ０．５４６ －０．０３３

羧酸类化合物 丙酮酸甲脂 ０．９１８ ０．０８７ ０．３８６

Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ Ｄ⁃半乳糖醛酸 ０．８２９ ０．１４１ －０．５４１

γ⁃羟基丁酸 ０．８１４ ０．４６２ ０．３５２

Ｄ⁃葡萄胺酸 ０．８３５ －０．５１０ －０．２０９

衣康酸 ０．６９８ －０．６３９ －０．３２３

α⁃丁酮酸 －０．６３６ ０．６６０ ０．４００

Ｄ⁃苹果酸 －０．０５８ ０．０３２ ０．９９８

碳水化合物 β⁃甲基 Ｄ⁃葡萄糖苷 ０．６７８ ０．３８９ ０．６２４

Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ Ｄ⁃半乳糖内酯 ０．９８８ ０．１０７ ０．１１４
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续表

碳源类别
Ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｇｕｉｌｄ

底物
Ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ

主成分 １
ＰＣ１

主成分 ２
ＰＣ２

主成分 ３
ＰＣ３

Ｄ⁃木糖 ０．３８２ ０．１９６ －０．９０３

Ｉ－赤藻糖醇 ０．６０３ ０．４８６ ０．６３３

Ｄ⁃甘露醇 ０．６７７ －０．６２３ －０．３９２

Ｎ－乙酰基－Ｄ⁃葡萄胺 ０．７３４ －０．６７９ －０．００７

Ｄ⁃纤维二糖 ０．２１３ ０．９２４ －０．３１９

葡萄糖⁃ １－磷酸盐 ０．７３４ －０．５７４ －０．３６３

α⁃Ｄ⁃乳糖 ０．４２５ －０．１５６ ０．８９２

Ｄ，Ｌ⁃α⁃甘油 ０．９５６ ０．０４５ ０．２９０

３　 讨论

土壤有机质是评价土壤质量的一个重要指标，它不仅能增强土壤的保肥和供肥能力，提高土壤养分的有

效性，而且可促进土壤团粒结构的形成，改善土壤的透水性、蓄水能力及通气性，增强土壤的缓冲性等［２９］。 有

研究报道，深松处理有助于有机质向下层分布［３０］；谢迎新［３１］等研究指出，深松处理对表层有机碳含量影响较

小，可明显增加下层土壤有机碳含量。 本研究表明，深松处理对 ０—２０ ｃｍ 土层土壤有机质含量影响不显著，
但能够显著增加 ２０—４０ ｃｍ 土层有机质的积累，这与谢迎新等人的研究结果是一致的。 其原因可能是深松打

破了犁底层，降低了土壤容重，同时也为下耕层土壤微生物营造了良好的生长环境，从而促进了下耕层有机质

的积累。
土壤全氮、全磷和全钾的含量是反映土壤长期肥力水平的重要指标。 本研究表明，深松处理可显著增加

２０—４０ ｃｍ 土层中的全氮、全磷和全钾含量，但对 ０—２０ ｃｍ 土层影响较小；除全磷外，全氮和全钾含量都是上

层高于下层，表现出上肥下瘦的特点。 这与何腾兵［３２］ 等人的研究结果相一致。 其原因可能是深松加深了土

壤耕层，改变了土壤结构，使富集在表层的养分部分下移，增加了下层土壤养分的积累，但是由于乌拉尔甘草

侧根多分布于 ２０—４０ ｃｍ，可充分吸收下层养分，从而造成上肥下瘦的特点。 另一方面可能是由于深松主要

改变了 ２０—４０ ｃｍ 耕层结构，使得深松处理与未深松处理乌拉尔甘草 ２０—４０ ｃｍ 根系生长分布格局不同，其
固氮能力也有所差异，这可能也是造成耕层全氮含量差异显著的原因之一。 有研究表明，乌拉尔甘草具有吸

收富集矿质元素的习性［３３］，这可能是造成对不同营养元素吸收利用有所差异的主要原因。
微生物作为土壤和植物两者之间极其重要的纽带，推动着土壤有机质和土壤养分的转化与循环，是评价

土壤肥力的重要指标之一，其数量受土壤环境和土壤耕作措施影响［３４］。 本研究结果表明，土壤微生物数量随

土壤深度的增加而显著减少；深松处理能够显著增加土壤微生物数量，且对 ２０—４０ ｃｍ 土层影响尤为显著，其
主要原因可能是深松改善了耕层下部土壤的物理结构，影响耕层下部土壤养分的积累，营造了一个较适宜微

生物繁殖的土壤环境，进而影响 ２０ ｃｍ 以下耕层的土壤微生物数量［１３］。 梁金凤等［３５］ 研究证明，深松可以降

低土壤容重，增加土壤孔隙度，有利于土壤气体交换，提高细菌、放线菌和微生物的总体数量，改善深层土壤的

微生态环境，进而有利于培肥地力。
光密度平均颜色变化率 ＡＷＣＤ 反应土壤微生物利用总碳源的能力和代谢活性的大小，ＡＷＣＤ 越大，其代

谢活性越强。 本研究中，在 ０—２４ ｈ 时微生物处于适应期阶段，在 ２４ ｈ 之后，微生物逐渐进入对数增长期，并
在 １４４ ｈ 后基本进入稳定期，不同土壤样品微生物平均光密度值随时间变化均呈近“Ｓ”形曲线，符合微生物利

用基质生长的一般规律［３６］。 在整个温育期内，深松处理不同土层的 ＡＷＣＤ 都高于未深松的土壤样品，即
Ｓ０—２０＞Ｗ０—２０，Ｓ２０—４０＞Ｗ２０—４０。

碳源代谢的多样性指数分析可以准确地反映微生物群落功能多样性的变化，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数能客观地反映

物种的丰富度和均匀度，微孔中能被利用的碳源越多，利用强度越大，则 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数也越大［２６］。 Ｓｈａｎｎｏｎ 多
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样性指数（Ｈ、Ｄ、Ｅ）和碳源利用丰富度指数（Ｓ）是表示群落多样性的最常用指标。 本研究表明，深松处理 ０—
２０ ｃｍ 和 ２０—４０ ｃｍ 土层的土壤微生物 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数（Ｈ、Ｄ）和碳源利用丰富度指数（Ｓ）分别显著高于

未深松处理 ０—２０ ｃｍ 和 ２０—４０ ｃｍ 土层，表明深松使土壤微生物群落多样性增加，其原因可能是因为深松改

变了耕层土壤结构，从而改善了土壤微生物的生存环境。 Ｌｕｐｗａｙｉ 等［３７］ 研究发现，保护性耕作有利于提高土

壤微生物多样性，这与本研究的结果是一致的。 Ｗ２０—４０ 的 Ｓｈａｎｎｏｎ 均匀度指数（Ｅ）均大于其他 ３ 个土层，
且 Ｓ０—２０ 的均匀度指数最小，与其余 ３ 种指数变化趋势不一致，这可能是某些微生物倾向于利用乌拉尔甘草

根系分泌物和其植物残体而引起的，这与罗希茜［３８］等人的研究结果相似。
主成分分析表明深松处理对乌拉尔甘草根际土壤微生物的碳源利用能力影响显著，使乌拉尔甘草根际土

壤微生物群落代谢特征发生改变。 Ｓ０—２０ 在 ＰＣ１ 得分最高，Ｗ０—２０ 在 ＰＣ２ 上得分最高，Ｓ２０—４０ 在 ＰＣ３ 上

得分最高，其中 Ｓ０—２０ 和 Ｗ０—２０ 在 ＰＣ２ 上有较大分异，Ｓ２０—４０ 与 Ｗ２０—４０ 在 ＰＣ３ 上有较大分异，表明深

松改变了其根际微生物群落功能多样性，而这种改变是由根际微生物对 ＰＣ２ 和 ＰＣ３ 上相关系数较高的碳源

的差异利用所引起的，这与孟庆杰［３９］等的研究结果相一致。
土壤深松被视为土壤保护性耕作技术之一，是农业生产过程中的重要技术措施。 深松可以改善耕层土壤

的物理结构，从而改善土壤微生物的生存微环境，对土壤养分的积累和土壤微生物多样性的提高有着极为重

要的影响［４０⁃４４］。 深松处理可以显著提高乌拉尔甘草 ２０—４０ ｃｍ 耕层土壤养分的积累，显著增加其土壤中的微

生物数量，对其 ＡＷＣＤ 和土壤微生物多样性指数（Ｈ、Ｄ、Ｅ）都有显著提高，改善了土壤微生物功能，优化了微

生物群落结构。 因此，对乌拉尔甘草地进行深松耕作可有效改善土壤质量，提高土壤肥力，值得大力推广。
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