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独山子区优势草本植物根际与非根际土壤微生物功能
多样性

陈　 悦１，２，吕光辉２，３，∗，李　 岩２，３

１ 新疆大学资源与环境科学学院，乌鲁木齐　 ８３００４６

２ 绿洲生态教育部重点实验室，乌鲁木齐　 ８３００４６

３ 新疆大学干旱生态环境研究所，乌鲁木齐　 ８３００４６

摘要：以独山子区 ３ 种优势草本植物的根际与非根际土壤为研究对象，采用 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ 微平板法对土壤微生物功能多样性进行

了研究。 结果表明：３ 种不同植物根际与非根际土壤微生物代谢活性（ＡＷＣＤ）、丰富度指数 Ｓｈａｎｎｏｎ（Ｈ）和均匀度指数 ＭｃＩｎｔｏｓｈ
（Ｕ）均存在不同差异，且博乐蒿根际土壤微生物功能多样性均优于非根际土壤及其他两种植物；根际土壤微生物对糖类、脂类、
酸类和胺类碳源物质比较敏感，非根际土壤微生物敏感于酸类、氨基酸类以及糖类碳源，根际土壤微生物对碳源的利用能力更

强，且不同植物根际环境微生物碳源利用特征不同；微生物活性、丰富度指数和微生物均匀度指数与土壤 ｐＨ 值、ＳＯＭ、ＡＰ 和

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 存在显著正相关（Ｐ＜０．０５）；博乐蒿根际土壤养分含量与微生物活性均较高，对环境的适应性更强，在独山子区生态环境

管理与建设中可对其进行关注。
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土壤微生物是生物地球化学循环的引擎［１］，它在维持生态系统整体服务功能方面具有重要作用，常被比

作土壤养分元素循环的“转化器”、环境污染物的“净化器”以及陆地生态系统稳定的“调节器” ［２］。 土壤生态

系统中所有的微生物种类、基因以及微生物与环境之间相互作用的多样化程度便是土壤微生物的多样性。 而

土壤微生物功能多样性是土壤微生物群落状态与功能的重要指标之一［３］，包括分解、营养传递以及促进或抑

制植物生长的功能，对明确不同环境中微生物群落的作用以及土壤生态功能具有重要意义。
土壤微生物多样性通常以土壤微域结构和空间分异这样的环境条件而被直接影响，其中植物根际是土壤

微域结构的主要类型之一［４］。 目前，根际土壤微生物的研究主要集中在盐碱地、山区、草地等［５⁃７］ 自然生态系

统中，农田连作、施肥和受污染土壤等［８⁃１０］人为干扰的非自然生态系统中，主要通过对植物根际土壤的微生物

量、群落结构及多样性等研究，发现因地域、环境、土地利用方式以及生长时间的不同而得到不同的根际土壤

微生物特征，但对干旱区土壤微生物功能多样性的研究，鲜见报道。
新疆克拉玛依市独山子区是西部重要的石化基地和油气引进、加工、储转的战略枢纽，也是天山北坡经济

带重点发展地区。 独山子石油从开采到现今已有近 １２０ 年。 长期的石油加工作业，使得与工业活动相关的土

壤问题变得日益突出，生态恢复迫在眉睫。 生态系统的恢复不仅要考虑植物多样性，更要关注土壤微生物多

样性，土壤微生物多样性对土壤结构及团聚体的形成、土壤稳定性和肥力、有机物质的转化具有重要意义［１１］。
植被的存在，为土壤微生物提供其生存的营养物质与能量，并通过影响土壤有机碳、氮和磷的水平、土壤含水

量、温度、孔隙度及 ｐＨ 值等来影响土壤微生物多样性［１２］。 因此，研究植被对土壤微生物群落的影响，揭示不

同植被与土壤微生物群落的关系，有助于选择合适的植被类型进行生态恢复和重建。
本研究以独山子区三种优势草本植物的根际与非根际土壤为研究对象，采用 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ 微平板法，对不

同植物根际与非根际土壤化学性质、微生物平均颜色变化率、微生物多样性指数、微生物代谢多样性类型、微
生物多样性与土壤化学性质的关系进行研究。 通过土壤微生物功能多样性探讨，了解当地优势草本植物根际

土壤微生物功能多样性，旨在为独山子区生态环境建设与改善提供一定理论依据。

１　 研究区概况

研究区位于克拉玛依市独山子区石化工厂周边具有原生态草场区域。 独山子区位于 ８４°４３′—８５°０６′Ｅ，
４４°０７′—４４°２３′Ｎ，平均海拔 ４００ｍ，年均气温 ８．１℃，年降水量 １０８．９ｍｍ，年均蒸发量达 ３００８．９ｍｍ，为降水量的

２０．８ 倍，属典型温带大陆性气候。 干旱少雨、春秋多风是其突出的气候特征。 研究区域主要土质为荒漠灰钙

土和灰棕荒漠土，春夏季主要优势植物有建群种博乐蒿（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｂｏｒａｔａｌｅｎｓｉｓ）、骆驼刺（Ａｌｈａｇｉ ｓｐａｒｓｉｆｏｌｉａ）及
短命植物旱麦草（Ｅｒｅｍｏｐｙｒｕｍ ｔｒｉｔｉｃｅｕｍ）、四齿芥（Ｔｅｔｒａｃｍｅ ｑｕａｄｒｉｃｏｒｎｉｓ）、叉毛蓬（Ｐｅｔｒｏｓｉｍｏｎｉａ ｓｉｂｉｒｉｃａ）、庭荠

（Ａｌｙｓｓｕｍ ｄｅｓｅｒｔｏｒｕｍ）、涩荠（Ｍａｌｃｏｌｍｉａ ａｆｒｉｃａｎａ）、角果藜（Ｃｅｒａｔｏｃａｒｐｕｓ ａｒｅｎａｒｉｕｓ）等。

２　 材料与方法

２．１　 试验设计

研究样地位于独山子石化工厂下风向 ２—３ｋｍ 范围的区域，通过样地植被调查，根据重要值选取 ３ 种不

同科属的优势草本植物作为研究样本，包括博乐蒿、旱麦草和四齿芥，它们的重要值依次为 ３４．７０％、２３．５０％、
１１．８９％，在下文中分别以 ＢＬＨ、ＨＭＣ 和 ＳＣＪ 表示。

样方设置为随机划分的 １５ 块 ３ｍ×３ｍ 的区组，区组之间距离≥２ｍ，每块样地中包含以上 ３ 种优势草种各

至少 ６ 株。

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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２．２　 土样采集

土壤样品于 ２０１６ 年 ５ 月 ２５ 日采集，植物根际土参照 Ｒｉｌｅｙ 和 Ｂａｒｂｅｒ 的抖落法［１３］，非根际土壤取植物根

际投影范围外自地面垂直 ０—１５ｃｍ 范围内的土样。 在每个样方中随机选择大小适中的 ３ 种植物各 ４ 株，取其

根际与非根际土，分别混合均匀，装于无菌瓶中，置于便携式车载冰箱，在低温条件下运回实验室，储藏于

－１８℃的环境，用于后续功能多样性和理化性质测定。
２．３　 测定方法

土壤微生物代谢活性和功能多样性采用 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ 微平板法进行测定［１４］。
操作步骤：称取相当于 １０ｇ 烘干土壤重量的新鲜土样于无菌 ２５０ｍＬ 三角瓶中，加入 ９０ｍＬ 无菌 ＮａＣｌ 溶液

（０．８５％），封口后，在摇床振荡 １５ｍｉｎ，静置澄清，取上清液，在超净工作台中用无菌 ＮａＣｌ 溶液（０．８％）稀释到

１０－３，用 ８ 通道加样器将稀释后的菌液加入 Ｂｉｏｌｏｇ 生态培养板上，每孔加 １５０μＬ。 将接种的 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ 板放

在 ２８℃培养箱中培养 ８ｄ，每隔 ２４ｈ 用 ＥＬＸ⁃８０８ 型酶标仪读取培养板在 ５９０ｎｍ 波长的吸光值。
土壤理化性质测定包括：ｐＨ 值、电导率（ＥＣ）、土壤有机质（ＳＯＭ）、土壤速效磷（ＡＰ）、土壤铵态氮（ＮＨ＋

４ ⁃
Ｎ）和硝态氮（ＮＯ－

３ ⁃Ｎ），具体操作步骤参照《土壤农化分析》 ［１５］。
２．４　 数据处理

所得数据采用以下公式进行计算分析：
（１）土壤微生物的代谢活性用每孔颜色平均变化率（Ａｖｅｒａｇｅ Ｗｅｌｌ Ｃｏｌｏｒ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，ＡＷＣＤ）来计算：

ＡＷＣＤ ＝ ∑ Ｃ ｉ － Ｒ( )[ ] ／ ３１

式中，Ｃ ｉ为各反应孔在 ５９０ｎｍ 下的光密度值；Ｒ 为对照孔 Ａ１的光密度值；３１ 为 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ 生态板的 Ｃ 源数

目。 Ｃ ｉ－Ｒ 小于零的孔，在计算中记为 ０，即：Ｃ ｉ－Ｒ≥０；
（２）Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数（Ｄ）：

Ｄ ＝ １ ／∑ Ｐ ｉ
２

式中， Ｐ ｉ ＝ （Ｃ ｉ － Ｒ） ／∑（Ｃ ｉ － Ｒ） ，表示有碳源的孔与对照孔 Ａ１的光密度值之差与整板总差的比值。

（３）Ｓｈａｎｎｏｎ 指数（Ｈ）：

Ｈ ＝－ ∑（Ｐ ｉ × ｌｎ Ｐ ｉ）

（４）ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数（Ｕ），用于评估群落物种均匀度：

Ｕ ＝
　

∑ （Ｃ ｉ － Ｒ） ２

数据采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１０、ＳＰＳＳ ２２．０ 以及 Ｃａｎｏｃｏ ４．５ 软件计算分析，通过方差分析（Ａｎａｌｙｓｉｓ Ｏｆ
Ｖａｒｉａｎｃｅ， ＡＮＯＶＡ）、相关分析（Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ Ａｎａｌｙｓｉｓ）、主成分分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ Ａｎａｌｙｓｉｓ， ＰＣＡ）以及冗

余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ Ａｎａｌｙｓｉｓ， ＲＤＡ）进行数据处理，所有数据为 １５ 次重复的平均值。

３　 结果分析

３．１　 不同植物根际与非根际土壤化学性质的变化

由表 １ 中可知，独山子区春夏季 ３ 种优势草本植物之间的 ｐＨ 值、ＥＣ、ＳＯＭ、ＡＰ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 和 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 含量在

植物根际与非根际土壤中存在不同程度的差异。 ３ 种植物除 ＳＣＪ 外，其余植物根际土壤中 ｐＨ 值均小于相应

的非根际土，差异均不显著（Ｐ＞０．０５）；３ 种植物根际土壤 ＳＯＭ 含量均小于非根际土，其中 ＢＬＨ 非根际土壤中

ＳＯＭ 含量显著高于根际土（Ｐ＜０．０５）；ＢＬＨ 根际 ＡＰ 与 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 含量均显著低于非根际土（Ｐ＜０．０５）；ＢＬＨ 根际

土壤 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 含量显著高于非根际土（Ｐ＜０．０５），且显著高于 ＨＭＣ 与 ＳＣＪ 根际土含量（Ｐ＜０．０５）；其中，ＢＬＨ 根

际与非根际土壤中 ＡＰ 和 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 含量都较高；ＨＭＣ 根际与非根际土壤 ＡＰ 含量相对较少；ＳＣＪ 根际土壤中 ｐＨ

值和 ＥＣ 较其他两种植物最高，分别为 ８．３０ 和 １９０．３７μｓ ／ ｃｍ。

３　 ９ 期 　 　 　 陈悦　 等：独山子区优势草本植物根际与非根际土壤微生物功能多样性 　
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表 １　 不同植物根际与非根际土壤化学性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

植被
Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ

部位
Ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｐＨ 值

电导率
ＥＣ ／

（μｓ ／ ｃｍ）

有机质
ＳＯＭ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

速效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

铵态氮

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

硝态氮

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

样品数
Ｎｕｍｂｅｒ

ＢＬＨ Ｒ ８．２１±０．１１ Ａａ １８１．２８±９．８５ Ａａｂ ６．４０±１．００ Ａａ ２１．９９±２．７５ Ａａ ４８．６７±４．３１ Ａａ ５．２９±０．５２ Ａａ １５
ｎｏｎ⁃Ｒ ８．２９±０．０７ Ａａ １７１．７４±１９．４０ Ａａ ９．７０±０．５７ Ｂａ ３１．１１±４．５１ Ｂａ ８３．２９±７．１９ Ｂａ ４．６８±０．０６ Ｂａ １５

ＨＭＣ Ｒ ８．２４±０．１１ Ａａ １７６．７３±９．７３ Ａａ ６．８８±０．８２ Ａａ １５．２７±１．７３ Ａｂ ５２．６１±６．６３ Ａａ ３．６３±０．２６ Ａｂ １５
ｎｏｎ⁃Ｒ ８．３０±０．０８ Ａａ １７７．３８±１５．２０ Ａａ ７．１５±０．５０ Ａｂ １７．２２±１．０５ Ａａ ３１．３０±２．６８ Ｂｂ ３．２９±０．１２ Ａｂ １５

ＳＣＪ Ｒ ８．３０±０．１１ Ａａ １９０．３７±１１．２２ Ａｂ ８．７８±０．８６ Ａｂ １６．３５±１．６８ Ａｂ ４０．３５±６．７９ Ａｂ ３．５６±０．２８ Ａｂ １５
ｎｏｎ⁃Ｒ ８．２８±０．１３ Ａａ １６９．５４±１４．４５ Ａａ ９．３６±０．３７ Ａｂ １９．５８±１．６９ Ａａ ３０．９８±３．７９ Ｂｂ ３．８３±０．０７ Ａｃ １５

　 　 ＢＬＨ：博乐蒿，Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｂｏｒａｔａｌｅｎｓｉｓ；ＨＭＣ：旱麦草，Ｅｒｅｍｏｐｙｒｕｍ ｔｒｉｔｉｃｅｕｍ；ＳＣＪ：四齿芥，Ｔｅｔｒａｃｍｅ ｑｕａｄｒｉｃｏｒｎｉｓ；ＥＣ：电导率，Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔａｎｃｅ；

ＳＯＭ：土壤有机质，Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ；Ｒ：根际土壤，Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ；ｎｏｎ⁃Ｒ：非根际土壤，ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ；不同小写字母表示各植物同一部位土

壤理化性质差异显著（Ｐ＜０．０５），不同大写字母表示同一种植物不同部位土壤理化性质差异显著（Ｐ＜０．０５），数值为平均值±标准差（Ｍｅａｎ±ＳＤ）

３．２　 不同植物根际与非根际土壤微生物 ＡＷＣＤ 变化

平均颜色变化率（ＡＷＣＤ）是一个反映土壤微生物活性，表征利用单一碳源能力的重要指标［１６］，在一定程

度上能够反映土壤中微生物种群的数量和结构特征。 ＡＷＣＤ 值越大，表示微生物活性越高，反之越低。

　 图 １　 不同植物根际与非根际土壤微生物 ＡＷＣＤ 随培养时间的

变化

Ｆｉｇ． １ 　 Ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ （ ＡＷＣＤ ） ｂｅｔｗｅｅｎ

ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

ＢＬＨ：博 乐 蒿， Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｂｏｒａｔａｌｅｎｓｉｓ； ＨＭＣ： 旱 麦 草， Ｅｒｅｍｏｐｙｒｕｍ

ｔｒｉｔｉｃｅｕｍ； ＳＣＪ： 四 齿 芥， Ｔｅｔｒａｃｍｅ ｑｕａｄｒｉｃｏｒｎｉｓ； Ｒ： 根 际 土 壤，

Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ；ｎ：非根际土壤，ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ

由图 １ 可知，３ 种植物类型中 ＡＷＣＤ 值均随时间延

长而增加，表明不同植物土壤的微生物活性都随时培养

时间的增加而增加，并且各植物根际土壤的 ＡＷＣＤ 值在

２４ｈ 内无明显变化，在 ２４ｈ 后急剧上升，根际土上升速度

快于非根际土。 ＡＷＣＤ 值表现为：ＢＬＨ＞ＳＣＪ＞ＨＭＣ。
３．３　 不同植物根际与非根际土壤微生物多样性指数

变化

根据不同植物根际与非根际碳源利用情况，综合考

虑其变化趋势，选取光密度趋于稳定的 １２０ｈ 的光密度

值进行土壤微生物群落代谢多样性分析。 从表 ２ 中看

到，ＢＬＨ 和 ＨＭＣ 的根际土壤微生物 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均显

著小于非根际土（Ｐ＜０．０５），ＳＣＪ 根际土壤 Ｓｉｍｐｓｏｎ 最

大；Ｓｈａｎｎｏｎ 指数中， ＢＬＨ 与 ＨＭＣ 根际土壤微生物

Ｓｈａｎｎｏｎ 均大于非根际土，而 ＳＣＪ 显著小于（Ｐ＜０．０５）；
ＢＬＨ 非根际土 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数显著大于 ＨＭＣ 与 ＳＣＪ（Ｐ＜
０．０５），ＳＣＪ 根际土壤均匀度显著小于非根际土 （Ｐ ＜
０．０５），其他比较无显著差异。 总体来看，ＢＬＨ 根际土

壤微生物群落丰富度与均匀度最好，相比 ＨＭＣ 和 ＳＣＪ 具有较宽的微生物种群生态位。

表 ２　 不同植物根际与非根际土壤微生物功能多样性指数（１２０ｈ）

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ（１２０ｈ）

类别 Ｔｙｐｅ 优势度指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ（Ｄ） 丰富度指数 Ｓｈａｎｎｏｎ（Ｈ） 均匀度指数 ＭｃＩｎｔｏｓｈ（Ｕ）

ＢＬＨ Ｒ ２２．２９±１．１７ Ｂａ １．８８±０．２３ Ａａ １．５３±０．２８ Ａａ
ｎｏｎ⁃Ｒ ２８．０９±４．６５ Ａａ １．８０±０．１５ Ａａ １．２８±０．０９ Ａａ

ＨＭＣ Ｒ ２８．３６±３．３４ Ａａ １．８２±０．３４ Ａａ １．２１±０．８６ Ａａ
ｎｏｎ⁃Ｒ ３４．９８±４．２７ Ｂｂ １．６１±０．２７ Ａａ ０．９９±０．１０ Ａｂ

ＳＣＪ Ｒ ３３．９３±４．４２ Ａｂ １．７８±０．３１ Ａａ ０．９５±０．４２ Ａａ
ｎｏｎ⁃Ｒ ２８．２０±４．０３ Ｂｃ ２．０８±０．１４ Ｂｂ １．９８±０．０８ Ｂｃ

　 　 Ｒ 与 ｎｏｎ⁃Ｒ，不同大写、小写字母与数值同上

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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３．４　 不同植物根际与非根际土壤微生物代谢多样性类型的变化

运用 ＳＰＳＳ 软件对培养 １２０ｈ 后的土壤微生物进行主成分分析。 数据矩阵包括 １５ 行代表独山子试验区的

１５ 个样地，３１ 列代表生态板上分布的 ３１ 种不同的碳源物质。
３ 种优势草本植物根际土壤微生物碳源的利用结果见表 ３，共提取了 ３ 个主成分，累计贡献率达 ９２．

２２５％。 第 １ 主成分（ＰＣ１）的方差贡献率为 ４８．５１５％，第 ２ 主成分（ＰＣ２）为 ３０．３９８％，第 ３ 主成分（ＰＣ３）为 １３．
３１２％。 对第 １ 主成分（ＰＣ１）贡献较大的 Ｃ 源有 １２ 种，为 β⁃甲基 Ｄ⁃葡萄糖苷、Ｄ⁃半乳糖酸 γ 内酯、Ｄ⁃半乳糖

醛酸、吐温 ８０、Ｎ⁃乙酰基⁃Ｄ⁃葡萄胺、ｒ⁃羟基丁酸、Ｄ⁃纤维二糖、Ｄ，Ｌ⁃ａ⁃甘油、ａ⁃环状糊精、Ｄ⁃氨基葡萄糖酸、葡萄

糖⁃１⁃磷酸盐、以及腐胺；对第 ２ 主成分（ＰＣ２）贡献较大的 Ｃ 源有 ５ 种，为 Ｄ⁃木糖、吐温 ４０、Ｉ⁃赤藻糖醇、Ｌ⁃苏氨

酸和肝糖；对第 ３ 主成分（ＰＣ３）贡献较大的有甘氨酰⁃Ｌ⁃谷氨酸、苯乙基胺和 ａ⁃Ｄ⁃乳糖 ３ 种。 上述主成分中包

含的碳源类型有糖类 ７ 种，脂类、酸类和胺类各 ３ 种，醇类、氨基酸类各包含 ２ 种，主要碳源利用类型是糖类、
脂类、酸类以及胺类，表明这 ３ 种植物根际土壤微生物对上述 ４ 类碳源比较敏感。

表 ３　 三种优势草本植物根际土壤微生物碳源各个主成分特征值和累计贡献率

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅｓ ａｎｄ ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

主成分
Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

特征值
Ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅｓ

贡献率
Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ／ ％

累计贡献率
Ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ／ ％

１ １５．５３ ４８．５２ ４８．５２

２ ９．７３ ３０．４０ ７８．９１

３ ４．２６ １３．３１ ９２．２３

３ 种优势草本植物非根际土壤微生物碳源的利用结果见表 ４，共提取了 ３ 个主成分，累计贡献率达

９２．４７０％。 第 １ 主成分（ＰＣ１）的方差贡献率为 ６３．４１７％，第 ２ 主成分（ＰＣ２）为 １７．３２３％，第 ３ 主成分（ＰＣ３）为
１１．７３０％。 其中对第 １ 主成分（ＰＣ１）贡献较大的 Ｃ 源有 １４ 种，为 β⁃甲基 Ｄ⁃葡萄糖苷、Ｄ⁃半乳糖酸 γ 内酯、Ｌ⁃
精氨酸、Ｄ⁃木糖、Ｄ⁃半乳糖醛酸、Ｉ⁃赤藻糖醇、２⁃羟苯甲酸、４⁃羟基苯甲酸、Ｌ⁃丝氨酸、ｒ⁃羟基丁酸、Ｄ⁃氨基葡萄糖

酸、衣康酸以及腐胺；对第 ２ 主成分贡献较大的 Ｃ 源有 ５ 种，分别是 Ｌ⁃苯基丙氨酸、ａ⁃环状糊精、Ｎ⁃乙酰基⁃Ｄ⁃
葡萄胺、Ｌ⁃苏氨酸和 ａ⁃丁酮酸；对第 ３ 主成分贡献较大的有肝糖和苯乙基胺 ２ 种。 以上主成分中的贡献碳源

类型包括酸类 ７ 种，氨基酸类 ５ 种，糖类 ４ 种，胺类 ３ 种，脂类与醇类各 １ 种。 主要碳源利用类型是酸类、氨基

酸类以及糖类，表明非根际土壤微生物对上述 ３ 种碳源比较敏感。

表 ４　 三种优势草本植物非根际土壤微生物碳源各个主成分特征值和累计贡献率

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅｓ ａｎｄ ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

主成分
Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

特征值
Ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅｓ

贡献率
Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ／ ％

累计贡献率
Ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ ／ ％

１ ２０．２９ ６３．４２ ６３．４２

２ ５．５４ １７．３２ ８０．７４

３ ３．７５ １１．７３ ９２．４７

对 ３ 种植物根际与非根际土壤微生物碳源物质利用情况进行主成分分析，得到两个主成分，分别为 ＰＣ１
（７９．６７％）和 ＰＣ２（７．９３％），累计解释量为 ８７．５９％，可以解释 ＢＬＨ、ＨＭＣ 及 ＳＣＪ 这 ３ 种植物在碳源物质利用上

差异的大部分信息。 如图 ２ 所示，不同植物根际环境微生物对碳源的利用存在较明显的空间分异，可见植物

根际环境微生物代谢特征受不同植物类型的显著影响。 其中 ＢＬＨ 与 ＨＭＣ 之间碳源利用差异不显著。
３．５　 不同植物根际与非根际土壤微生物多样性与土壤化学性质的相关关系

将 １２０ｈ 平均颜色变化率 ＡＷＣＤ 值、优势度指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ（Ｄ）、丰富度指数 Ｓｈａｎｎｏｎ（Ｈ）、均匀度指数

ＭｃＩｎｔｏｓｈ（Ｕ）与土壤化学性质各指标进行相关分析，如表 ５ 所示，培养时间 １２０ｈ 时，ＡＷＣＤ 与 ｐＨ 显著负相关

（Ｐ＜０．０５）、与 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 显著正相关（Ｐ＜０．０５），与 ＳＯＭ 和 ＡＰ 极显著正相关（Ｐ＜０．０１）；Ｄ 与 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 显著正相关

５　 ９ 期 　 　 　 陈悦　 等：独山子区优势草本植物根际与非根际土壤微生物功能多样性 　
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图 ２　 不同草本植物土壤微生物群落功能的主成分分析

　 Ｆｉｇ．２　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｓ

（Ｐ＜０．０５）、与 ＳＯＭ 极显著负相关（Ｐ＜０．０１）；Ｈ 与 ＳＯＭ
显著正相关（Ｐ ＜ ０． ０５）、与 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 显著负相关（Ｐ ＜ ０．
０５）；Ｕ 与 ｐＨ 和 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 均显著负相关（Ｐ＜０．０５）。

４　 讨论

本试验通过 Ｂｉｏｌｏｇ⁃ＥＣＯ 微平板法对独山子石化工

业区周边 ３ 种优势草本植物根际与非根际土壤微生物

功能多样性进行研究，发现不同植物之间的土壤微生物

活性（ＡＷＣＤ）、优势度指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ（Ｄ）、丰富度指数

Ｓｈａｎｎｏｎ（Ｈ）、均匀度指数 ＭｃＩｎｔｏｓｈ（Ｕ）均存在一定差

异。 其中，博乐蒿相比其他两种植物根际土微生物具有

更好的微生物代谢能力、丰富度与多样性，这是因为

ＢＬＨ 具有较长的主根，侧根也较发达，根系越旺盛，根
际土壤中便会有更多种类和数量的根系分泌物和脱落

物，且能够减少外部环境对土壤微生物功能多样性的影响［１７］，当然，不同的植被类型也是造成差异的原因之

一。 Ｍｅｌａｎｙ 发现不同植被类型能够影响土壤微生物活性和功能组成格局［１８］。 Ｋａｉｓｅｒ［１９］、Ｓｍａｌｌａ［２０］ 等人也发

现同一地区不同植被类型、同一植物不同基因型或同一基因型不同发育阶段的根际土壤微生物多样性均有不

同。 以上报道均与本研究结果一致，导致差异的原因可能与植被组成、植物残体、根系分泌物和土壤理化性质

等生态因子有关［２１］。 也表明，植物根际土壤微生物功能多样性不仅与植物类型有关，在不同生长阶段也依然

存在差异，具有一定时空特征。

表 ５　 石化工业区优势草本植物根际与非根际土壤化学性质与微生物功能多样性的相关关系

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ

相关系数 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ＡＷＣＤ Ｓｉｍｐｓｏｎ （Ｄ） Ｓｈａｎｎｏｎ （Ｈ） ＭｃＩｎｔｏｓｈ （Ｕ）

ｐＨ －０．５４∗ ０．１５ －０．１２ －０．５４∗

ＥＣ ０．１３ ０．０７ ０．０３ ０．０４

ＳＯＭ ０．７２∗∗ －０．７２∗∗ ０．５５∗ ０．２２

ＡＰ ０．６９∗∗ ０．０５ －０．０３ ０．１０

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ －０．０１ －０．０８ ０．０２ －０．０８

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ ０．６４∗ ０．５４∗ －０．６３∗ －０．６０∗

　 　 ∗表示 Ｐ＜０．０５；∗∗表示 Ｐ＜０．０１

研究结果还显示，不同植物根际土壤微生物各指数均大于自身非根际土，这可能是因为植物根系和植物

残体给根际土壤微生物提供了适宜生长的场所与物质来源，植物向根际土壤分泌的碳水化合物越多，根际微

生物对碳底物利用的能力便越强［２２］。 与腾应等在研究复垦红壤中牧草根际微生物群落时的结果一致［２３］。
赵燕娜等人也发现土壤微生物数量与土壤酶活性均表现出根际聚集现象［２４］。 同时，除 ＳＣＪ 外，其他两种植物

根际土壤 ｐＨ 值和 ＥＣ 均小于非根际土，造成这种差异的原因可能是因为 ＢＬＨ 与 ＨＭＣ 在其根际能够选择性

的富集一些盐基离子，从而减少土壤中 ＯＨ－［２５］，又由于植物根系对不同物质的吸收速率不同，使植物根际出

现土壤矿物质盐分离子的吸收或富集，并与非根际土壤表现出不同的盐分含量［２６］。 从本研究中可以看出，博
乐蒿与旱麦草能够较好的适应盐碱条件，并给土壤微生物提供较好生存环境，提高土壤肥力，改善土壤状况。

土壤微生物与土壤化学性质关系的研究发现，ＳＯＭ 对 ＡＷＣＤ 和 Ｕ、ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 对 Ｈ 均具有正效应。 这可能是

因为 ＳＯＭ 为土壤微生物提供必要的营养物质和能量，利于微生物活性的提高，而 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 不但能够提高微生

物活性，同时还可抑制微生物绝对优势种群出现，释放生态位，从而提高微生物多样性［２７］。 排序结果也表明，
土壤中大部分营养物质和适当的盐分含量能够提高微生物活性与功能多样性，而土壤酸碱度是抑制微生物活

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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性与功能多样性的主要环境因子，与相关研究结果一致［２８⁃２９］。

５　 结论

（１）不同植物根际与非根际土微生物代谢强度不同，本研究中博乐蒿根际土具有较好的微生物活性；各
植物根际土壤微生物对糖类、脂类、酸类和胺类碳源物质比较敏感，非根际土壤微生物敏感于酸类、氨基酸类

以及糖类碳源物质，根际土壤微生物利用碳源宽度更大，且不同植物类型根际环境微生物碳源利用特征不同。
研究表明，植被的存在能够提高土壤微生物活性和功能多样性，土壤状况越好，越有利于适应环境变化。

（２）与土壤化学性质的相关分析发现，影响土壤微生物功能多样性的主要因子有 ｐＨ 值、ＳＯＭ、ＡＰ 和

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ。 表明影响土壤微生物多样性的因素不仅与碳源物质的来源、植物根系分泌物等因素有关，还与土壤

化学性质存在一定联系，更深层关系和原因还有待进一步研究。
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