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五大连池新期火山熔岩台地不同植被类型土壤微生物
群落功能多样性
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摘要：土壤微生物群落是陆地生态系统的重要生物活性成分，其结构和功能多样性直接影响到系统的碳、氮等生态过程，微生物

群落功能多样性与地上植被类型变化密切相关，开展植被类型对土壤微生物群落功能多样性的影响研究具有重要意义。 以五

大连池新期火山熔岩台地苔藓、草本、灌丛、矮曲林、针阔混交林 ５ 种典型植被类型为对象，利用 ＢＩＯＬＯＧ 微孔板法研究不同演

替阶段植被类型土壤微生物群落功能多样性特征。 结果表明：不同植被类型土壤微生物群落功能多样性存在显著差异。 平均

颜色变化率（ＡＷＣＤ）随培养时间延长而逐渐增加，大小顺序为：苔藓＞针阔混交林＞矮曲林＞草本＞灌丛。 灌丛土壤微生物多样

性指数与其他植被类型间差异显著。 主成分分析结果表明，主成分 １ 和主成分 ２ 分别能解释变量方差的 ５６．２４％和 ２９．５９％，不
同植被类型下土壤微生物的碳源利用格局差异主要是由氨基酸类和带磷基糖类引起，二者合计解释总变异量的 ４７．５１％。 冗余

分析表明，速效磷、铵态氮、Ｃ：Ｎ 和 ｐＨ 对微生物功能多样性具有显著的影响，羧酸类、氨基酸类、酯类和胺类的降解更易受到环

境因素的影响。 研究结果为进一步探讨植被类型与土壤微生物之间在植被演替过程中的关系提供参考。
关键词：土壤微生物；植被类型；岩溶台地；Ｂｉｏｌｏｇ 微平板技术
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Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｅ； ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅ； ｖｏｌｃａｎｉｃ ｌａｖａ ｐｌａｔｆｏｒｍ； ｂｉｏｌｏｇ ｍｉｃｒｏｐｌａｔｅ

土壤微生物作为地球生物演化进程中的先锋种类和重要的活性组分，广泛参与土壤中的生物和生物化学

反应［１］，是土壤中物质转化和养分循环的重要动力和主要驱动因素，是生态系统功能维持和生物地球化学循

环过程调控的关键［２，３］，直接或间接促进植物生长，影响植被的演替过程，对生态系统发展具有重要的促进作

用 ［４］。 地质条件以及植被等多种因素又对土壤微生物活性和多样性特征具有反馈作用［５，６］，随着演替的进

行，土壤微生物生物量、活性、群落结构、功能以及多样性变化格局均呈现明显的变化［７⁃９］。 然而，植被演替尤

其是原生演替过程中土壤微生物相关变化规律等方面的研究尚显不足。
五大连池火山自然保护区，位于黑龙江省黑河市西南部，地处小兴安岭西南山麓与松嫩平原的过渡地带，

由不同喷发时期的 １４ 座火山组成，是我国保存最为完好的内陆单成因火山群。 最近的一次火山喷发活动发

生在 １７１９—１７２１ 年，期间经历多次大量的高钾玄武质熔岩流喷溢活动。 灼热的喷发物破坏土壤，影响土壤发

育和水土流失状态，喷发物冷却后形成的火山熔岩、浮石营养物质缺乏，尤其是氮缺乏，不能满足植物生长所

必需的养分，造成植被演替缓慢［１０］，植被更新演替及生物地球化学循环都发生了改变［１１⁃１２］。 近年来，国内一

些学者对该区域植被演替、物种组成、植物多样性及植物功能性状［１３⁃１６］ 等方面做了大量研究，而对微生物多

样性方面的研究较少［１７］。 土壤微生物是火山生态系统重要的组成部分，在新期火山环境和植被演替过程中

的作用尤其明显。 五大连池新期火山熔岩台地因基质条件、熔岩产状等因素的影响，随机分布着苔藓地衣、草
本群落、灌丛、矮曲林以及针阔混交林等不同类型的植被，不同类型植被下土壤微生物功能多样性特征尚不清

楚。 本研究采用 Ｂｉｏｌｏｇ 微平板技术，对五大连池新期火山熔岩台地不同植被类型土壤微生物功能多样性的变

化规律进行研究，旨在探讨原生演替过程中不同阶段土壤微生物群落功能的差异和变化规律，为新期火山熔

岩台地土壤微生物群落功能与环境因子的关系研究提供依据。

１　 研究区域与研究方法

１．１　 研究区域

实验地点位于五大连池火山自然保护区，区内设有黑龙江黑河（五大连池）国家森林生态系统定位观测

研究站。 保护区位于黑龙江省黑河市西南部， 地处小兴安岭西南山麓与松嫩平原的过渡地带。 地理位置东

经 １２６°００′—１２６°４５′，北纬 ４８°３０′—４８°５０′，总面积 ９８８．６６ ｋｍ２。 属温带大陆性季风气候区，冬季严寒漫长，夏
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季凉爽短促。 年平均气温—０．５℃，无霜期为 １２１ ｄ，年平均降雨量 ４７６．３３ ｍｍ，多年平均相对湿度 ６９．２％。 由

于五大连池老黑山喷发时间距今只有 ３００ 年，熔岩风化速度缓慢，熔岩台地微地形复杂，还未形成明显的土壤

层次，地表以大面积块状火山熔岩、火山砾、火山渣和火山灰为主，面积 ６５ ｋｍ２，由于火山灰、浮石造成的土壤

水分不足，营养物质缺乏，不能满足植物生长所必需的养分，土壤基质积累慢，造成植被演替缓慢，五大连池至

今还保留着玄武岩熔岩生境。 不同植被类型的植物呈随机性分布，受周边环境影响，处于不同演替阶段的植

物群落均有分布，主要类型有：地衣－苔藓群落、草本植物群落、灌木群落、矮曲林群落及针阔混交林群落等。
１．２　 研究方法

１．２．１　 样地设置和样品采集

２０１７ 年 ６ 月进行样地选择和样品采集，选取苔藓（Ｍｏｓｓ）、草本（Ｈｅｒｂ）、灌丛（ Ｓｈｒｕｂ）、矮曲林（Ｄｗａｒｆ
ｆｏｒｅｓｔ，Ｄ－Ｆｏｒｅｓｔ）和针阔混交林（Ｃｏｎｉｆｅｒ ａｎｄ ｂｒｏａｄｌｅａｆ ｍｉｘ ｆｏｒｅｓｔ，Ｃ＆Ｂ－ Ｆｏｒｅｓｔ）５ 种典型的植被类型，每种植被

类型设置 ３ 块样地，样地基本特征见表 １。 苔藓、草本和灌丛样地面积约 １００ｍ２，矮曲林和针阔混交林样地面

积约 ４００ｍ２。 在每个样地的四角和中间布设 ５ 个 １ｍ×１ｍ 的小样方进行草本层群落调查，并记录样方外出现

的草本植物。 植物调查完成后在每个小样方内设置梅花状采样点，采集 ０—１０ｃｍ 表层，混合为 １ 个土样，每个

群落样方 ５ 个样品。 样品剔除植物碎屑后过 ２ｍｍ 筛，分别装入无菌袋内，用于土壤微生物多样性等指标测定

的样品放入置有冰袋的保温箱内，实验室内 ４℃保存。 另一部分样品进行自然风干，过筛后进行土壤养分等

指标的测定。

表 １　 不同植被类型的样地特征

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｉｔｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

植被类型 Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ 优势植物 Ｄｏｍｉｎａｔｅ ｓｐｅｃｉｅｓ

苔藓 Ｍｏｓｓ 砂藓 Ｒａｃｏｍｉｔｒｉｕｍ ｃａｎｅｓｃｅｎｓ、毛尖紫萼藓 Ｇｒｉｍｍｉａ ｐｉｌｉｆｅｒａ、真藓 Ｂｒｙｕｍ ａｒｇｅｎｔｅｕｍ、虎尾藓 Ｈｅｄｄｉｇｉａ
ｃｉｌｉａｔａ 等

草本 Ｈｅｒｂ 万年蒿 Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｓａｃｒｏｒｕｍ、岩败酱 Ｐａｔｒｉｎｉａ ｒｕｐｅｓｔｒｉｓ、钝叶瓦松 Ｏｒｏｓｔａｃｈｙｓ ｍａｌａｃｏｐｈｙｌｌｕｓ、委陵菜
Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ、香鳞毛蕨 Ｄｒｙｏｐｔｅｒｉｓ ｆｒａｇｒａｎｓ、狗尾草 Ｓｅｔａｒｉａ ｖｉｒｉｄｉｓ

灌丛 Ｓｈｒｕｂ 珍珠梅 Ｓｏｒｂａｒｉａ ｓｏｒｂｉｆｏｌｉａ、欧亚绣线菊 Ｓｐｉｒａｅａ ｍｅｄｉａ、库页悬钩子 Ｒｕｂｕｓ ｍａｔｓｕｍｕｒａｎｕｓ

矮曲林 Ｄｗａｒｆ ｆｏｒｅｓｔ 香杨 Ｐｏｐｕｌｕｓ ｋｏｒｅａｎａ、山杨 Ｐ．ｄａｖｉｄｉａｎａ、白桦 Ｂｅｔｕｌａ ｐｌａｔｙｐｈｙｌｌａ

针阔混交林 Ｃｏｎｉｆｅｒ ａｎｄ ｂｒｏａｄｌｅａｆ ｍｉｘ ｆｏｒｅｓｔ 落叶松 Ｌａｒｉｘ ｇｍｅｌｉｎｉ、香杨、山杨、白桦

１．２．２　 土壤因子测定

土壤因子测定参照鲁如坤主编的《土壤农业化学分析方法》 ［１８］ 和《中华人民共和国林业行业标准 ＬＹ ／
Ｔ１２１０⁃１２７５—１９９９》 ［１９］。 土壤质量含水量测定采用烘干法；土壤 ｐＨ 值测定用水浸提电位法（水土比 ２．５：１）；
土壤总有机碳（Ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ，ＴＯＣ）、全氮（Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＴＮ）和全硫（Ｔｏｔａｌ ｓｕｌｆｕｒ，ＴＳ）采用元素分析仪

测定（欧唯特 ＥＡ３０００）；铵态氮（Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ＡＮ）、硝态氮（Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ）采用流动分析仪测定

（ＳＫＡＬＡＲ ＳＡＮ＋＋）；全磷（Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ，ＴＰ）和有效磷（Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ，ＡＰ）采用钼锑抗分光光度法；
全钾（Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ，ＴＫ）和速效钾（Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ，ＡＫ）采用火焰光度法。
１．２．３　 土壤微生物群落功能多样性的测定

称取 １０．０ｇ 过 ２ｍｍ 筛的新鲜土壤样品加入到高压灭菌过的三角瓶中，加入 １００ｍｌ ０．８５％无菌氯化钠溶

液，封口，２５℃条件下，１８０ｒ ／ ｍｉｎ 震荡 ３０ｍｉｎ，静置 ２ｍｉｎ，吸取上清液 ４ｍｌ 定容 ４０ｍｌ（０．８５％氯化钠），再次吸取

４ｍｌ 定容 ４０ｍｌ（０．８５％氯化钠），５９０ｎｍ 测定吸光度（０．１３±０．０２），吸取 １５０ 微升溶液于生态板，２５℃培养，１２ 小

时测定 １ 次生态板的吸光度，连续测定 １０ ｄ ［２０⁃２２］。
１．３　 数据分析

用每孔平均颜色变化率（ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｕｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，ＡＷＣＤ）来描述土壤微生物代谢活性，计算公式

如下：

３　 ２１ 期 　 　 　 曹宏杰　 等：五大连池新期火山熔岩台地不同植被类型土壤微生物群落功能多样性 　
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ＡＷＣＤ ＝
∑（Ｃ － Ｒ）

ｎ
（１）

式中，Ｃ 为有碳源孔的吸光度值，Ｒ 为对照孔的吸光度值（对照空 １ 个），ｎ 为碳源数目（３１×３ 次重复） ［２３］，Ｃ－Ｒ
≤０ 的孔在计算中记为 ０［２４］。

代谢过程的动力学曲线通过非线性拟合获得：

Ｙ ＝ ＡＷＣＤ ＝ Ｋ
１ ＋ ｅ －ｐ（ ｔ －ｓ） （２）

式中，Ｋ 为渐近线，ｓ 为达到 Ｋ ／ ２ 所需时间，ｐ 为 ＡＷＣＤ 变化的指数速率［２４⁃２５］。 ＡＷＣＤ ＝ ０．２ 时，表明快速生长

的细菌占优势，底物的代谢速率处于迟滞期向对数期转换时期；ＡＷＣＤ＝ ０．８ 时，表明不具代表性和生长缓慢

的微生物种类对碳源利用的贡献较大，此时底物代谢处于指数增长时期。 通过曲线拟合，拟合曲线满足要求

后通过线性插值的方法获得 ＡＷＣＤ＝ ０．２ 和 ＡＷＣＤ＝ ０．８ 时样品的吸光度值 ［２６，２７］。
培养 ９６ ｈ 的数据用于计算土壤微生物群落功能多样性，计算公式如下：

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数（Ｈ′） Ｈ′ ＝ － ∑
ｓ

ｉ ＝ １
Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉ （３）

ＭｃＩｎｔｏｓｈ 多样性指数（Ｕ） Ｕ ＝ （∑ｎｉ
２
） （４）

Ｓｉｍｐｓｏｎ 优势度指数（Ｄｓ） Ｄｓ ＝ １ － ∑ｐｉ
２ （５）

式中，Ｐ ｉ为第 ｉ 个孔的相对吸光度值与所有孔相对吸光度值和的比值，计算公式［２１，２２］为：

Ｐ ｉ ＝
Ｃ － Ｒ

∑（Ｃ － Ｒ）
（６）

丰富度指数（Ｓ） 指被利用碳源的数量，当生态板微孔的吸光度值≥０．２ 时，判定为阳性值允许计入微生物

群落的丰富度 Ｓ［２８］。
数据分析采用 Ｅｘｃｅｌ 和 ＳＰＳＳ２０．０ 进行，采用 ＯｒｉｇｉｎＰｒｏ ８．０ 进行非线性拟合；采用 ＳＰＳＳ 和 Ｒ 进行主成分分

析（ＰＣＡ）和冗余分析（ＲＤＡ）分析。

２　 结果与分析

图 １　 不同植被类型土壤微生物群落的平均颜色变化率

　 Ｆｉｇ． １ 　 Ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｕｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

２．１　 土壤微生物平均颜色变化率的差异

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［２９］。 由图 １ 可知，随培养时间延长，ＡＷＣＤ 增加，
不同植被类型都表现出在开始的 ２４ ｈ 变化很小，低于

０．０３２，说明此时碳源基本未被利用；２４—１２０ｈ ＡＷＣＤ
快速升高，反映 ２４ｈ 后碳源被大幅利用。 不同植被类型

ＡＷＣＤ 的变化趋势相似，但在相同培养时间下，灌丛的

ＡＷＣＤ 值均低于其他植被类型。
代谢过程的动力学曲线通过非线性拟合，结果表

明，相关系数 ｒ２ 均大于 ０． ９９ （表 ２）。 不同植被类型

ＡＷＣＤ 变化的指数速率存在显著差异，表 ２ 可看出针阔

混交林下土壤微生物对碳源利用率最快。 Ｋ 为渐近线

代表最大吸光度，反映微生物对碳源利用潜力，苔藓群
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落下土壤利用碳源能力最强，矮曲林和针阔混交林次之，灌丛下土壤微生物的碳源利用能力最弱。

表 ２　 拟合生长曲线的动力学参数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｋｉｎｅｔｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｔｔｅｄ ｌｏｇｉｓｔｉｃ ｇｒｏｗｔｈ ｅｑｕａｔｉｏｎｓ

植物类型
Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

渐近线（Ｋ）
Ａｓｙｍｐｔｏｔｅ

达到 Ｋ ／ ２ 所需时间（ ｓ）
Ｔｉｍｅ （Ｙ＝Ｋ ／ ２）

ＡＷＣＤ 变化的指数速率（ｐ）
Ｅｘｐｏｎｅｎｔｉａｌ ｒａｔｅ
ｏｆ ＡＷＣＤ ｃｈａｎｇｅ

相关系数（ｒ２）
Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

苔藓 Ｍｏｓｓ １．２６ａ ８７．１ｄ ０．０２６ｃ ０．９９

草本 Ｈｅｒｂ １．１５ｃ ７７．８ｃ ０．０２４ｄ ０．９９

灌丛 Ｓｈｒｕｂ ０．９９ｄ ９０．６ｅ ０．０２２ｅ ０．９９

矮曲林 Ｄｗａｒｆ ｆｏｒｅｓｔ １．２２ｂ ７２．１ｂ ０．０２７ｂ ０．９９

针阔混交林
Ｃｏｎｉｆｅｒ ａｎｄ ｂｒｏａｄｌｅａｆ ｍｉｘ ｆｏｒｅｓｔ １．２２ｂ ６８．８ａ ０．０３３ａ ０．９９

　 　 同一列数据后不同小写字母代表不同植被类型之间的差异显著（ Ｐ＜０．０５）

２．２　 ＡＷＣＤ０．２和 ＡＷＣＤ０．８时土壤微生物底物类型的差异

ＡＷＣＤ＝ ０．２ 时可以反映土壤微生物实际碳源利用功能，由图 ２Ａ 可知，不同植被类型下土壤微生物的碳

源利用格局不同。 从箭头指示的方向可以看出，不同植被类型的碳源利用差异主要是由酯类（ＥＳ）和聚合物

（ＰＭ）引起的，二者合计解释总变异量的 ４３．６９％。 草本和针阔混交林利用的碳源类型主要是羧酸类（ＣＡ）和
胺类（ＡＭ），其次是聚合物（ＰＭ）和氨基酸类（ＡＡ）；灌丛利用的碳源类型主要是酯类（ＥＳ）和带磷基糖类（ＣＨ．
Ｐ）；矮曲林利用的碳源类型主要是糖类（ＣＨ），而苔藓没有明显的碳源利用类型。

ＡＷＣＤ＝ ０．８ 时可以代表更多的微生物群落潜在功能，由图 ２Ｂ 可知，不同植被类型下土壤微生物的碳源

利用格局差异更为明显，主要是由氨基酸类（ＡＡ）和带磷基糖类（ＣＨ．Ｐ）引起的，二者合计解释总变异量的

４７．５１％。 草本和针阔混交林利用的主要碳源类型出现了分化，草本群落下土壤微生物利用的主要是酯类

（ＥＳ），而针阔混交林利用的碳源类型主要是羧酸类（ＣＡ）、胺类（ＡＭ）和聚合物（ＰＭ）；灌丛利用的碳源种类由

酯类（ＥＳ）和带磷基糖类（ＣＨ．Ｐ）变为了糖类（ＣＨ）；而苔藓利用的主要碳源是带磷基糖类（ＣＨ．Ｐ），其次是氨

基酸类（ＡＡ）。

图 ２　 土壤微生物对 ７ 大类碳源利用的主成分分析

Ｆｉｇ．２　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ ｓｅｖｅｎ ｍａｊｏｒ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ

糖类（ＣＨ）ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ，带磷基的糖类（ＣＨ．Ｐ）ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｒｅｓｔ，羧酸类（ＣＡ）Ｃａｒｂｏｎｉｃ ａｃｉｄｓ，氨基酸类（ＡＡ）ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ，

胺类（ＡＭ）ａｍｉｎｅｓ，酯类（ＥＳ）ｅｓｔｅｒ，聚合物（ＰＭ）ｐｏｌｙｍｅｒｓ

２．３　 ＡＷＣＤ０．２和 ＡＷＣＤ０．８时土壤微生物不同种类底物的差异

为更清楚的描述五大连池火山熔岩台地不同植被类型的碳源利用特征，通过比较 ＡＷＣＤ０．２ 和 ０．８ 时生

态板 ３１ 种碳源孔的吸光度值来表征微生物对单一碳源的利用能力差异，从图 ３ 可以看出，不同植被类型土壤
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微生物在碳源利用种类上存在一定的相似性，不同碳源利用能力差异可能与土壤中初始微生物相应功能菌群

的数量有关。

图 ３　 平均颜色变化率 ０．２ 和 ０．８ 时 ３１ 种单一碳源的吸光度值

Ｆｉｇ．３　 Ａｂｓｏｒｂａｎｃｅ ｖａｌｕｅｓ ａｔ ＡＷＣＤ０．２ ａｎｄ ＡＷＣＤ０．８ ｏｆ ３１ ｓｏｌｅ－ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ

糖类（Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ）：ＭｅｔＧｌｕ （β⁃甲基⁃Ｄ⁃葡萄糖苷 β⁃ｍｅｔｈｙｌ⁃Ｄ⁃ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ）， Ｘｙｌ（Ｄ⁃木糖 ／ 戊醛糖 Ｄ⁃ｘｙｌｏｓｅ），Ｅｒｙ （ ｉ⁃赤藓糖醇 ｉ⁃ｅｒｙｔｈｒｉｔｏｌ）， Ｍａｎ

（Ｄ⁃甘露醇 Ｄ⁃ｍａｎｎｉｔｏｌ），ＡｃｅＧｌｕｃ （Ｎ⁃乙酰⁃Ｄ⁃葡萄糖氨 Ｎ⁃ａｃｅｔｙｌ⁃Ｄ⁃ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｅ）， Ｇｌｕｃ （Ｄ⁃葡糖胺酸 Ｄ⁃ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｉｃ Ａｃｉｄ）， Ｃｅｌｌ （Ｄ⁃纤维二糖

Ｄ⁃ｃｅｌｌｏｂｉｏｓｅ），Ｌａｃ （ａ⁃Ｄ⁃ｌａｃｔｏｓｅ）；羧酸类（Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ）： Ｇａｌ（Ｄ⁃半乳糖酸 Ｄ⁃ｇａｌａｃｔｕｒｏｎｉｃ ａｃｉｄ）， ＧａｌＬａ （Ｄ⁃半乳糖醛酸 γ⁃内酯 Ｄ⁃ｇａｌａｃｔｏｎｉｃ

ａｃｉｄ γ⁃ｌａｃｔｏｎｅ）， ２ＨｙｄＢｅｎ （２⁃羟基苯甲酸 ２⁃ｈｙｄｒｏｘｙ ｂｅｎｚｏｉｃ ａｃｉｄ），４ＨｙｄＢｅｎ （４⁃羟基苯甲酸 ４⁃ｈｙｄｒｏｘｙ ｂｅｎｚｏｉｃ ａｃｉｄ）， ＨｙｄＢｕｔ （γ⁃羟基丁酸 γ⁃

ｈｙｄｒｏｘｙ ｂｕｔｙｒｉｃ ａｃｉｄ）， Ｉｔａ （衣康酸 ｉｔａｃｏｎｉｃ ａｃｉｄ）， ＫｅｔＢｕｔ （α⁃丁酮酸 ａ⁃ｋｅｔｏｂｕｔｙｒｉｃ ａｃｉｄ）， Ｍａ（Ｄ⁃苹果酸 Ｄ⁃ｍａｌｉｃ ａｃｉｄ）；氨基酸（Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ）：

Ａｒｇ （Ｌ⁃精氨酸 Ｌ⁃ａｒｇｉｎｉｎｅ）， Ａｓｐ （Ｌ⁃天门冬酰胺 Ｌ⁃ａｓｐａｒａｇｉｎｅ）， ＰｈｅＡｌａ （Ｌ⁃苯基丙氨酸 Ｌ⁃ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ）， Ｓｅｒ（Ｌ⁃丝氨酸 Ｌ⁃ｓｅｒｉｎｅ）， Ｔｈｒ （Ｌ⁃苏

氨酸 Ｌ⁃ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ），Ｇｌｕ （甘氨酰⁃Ｌ⁃谷氨酸 ｇｌｙｃｙｌ⁃Ｌ⁃ｇｌｕｔａｍｉｃ ａｃｉｄ） ． 带磷基的糖类（ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｒｅｓｔ）：ＧｌｕＰｈｏ （１⁃磷酸葡萄

糖 Ｇｌｕｃｏｓｅ １⁃ｐｈｏｓｐｈａｔｅ），Ｇｌｙ（Ｄ，Ｌ⁃α⁃磷酸甘油 Ｄ，Ｌ⁃ａ⁃Ｇｌｙｃｅｒｏｌ）；胺类（ａｍｉｎｅｓ）：ＰｈｅＡｍ（苯乙基胺 Ｐｈｅｎｙｌｅｔｈｙｌ⁃ａｍｉｎｅ），Ｐｕ（腐胺 Ｐｕｔｒｅｓｃｉｎｅ）；

聚合物（ｐｏｌｙｍｅｒｓ）： Ｔｗ４０（吐温 ４０ Ｔｗｅｅｎ４０），Ｔｗ８０（吐温 ８０ Ｔｗｅｅｎ８０），Ｃｙｃ（α⁃环式糊精 ａ⁃Ｃｙｃｌｏｄｅｘｔｒｉｎ），Ｇｌ（肝糖 Ｇｌｙｃｏｇｅｎ）；酯类（ｅｓｔｅｒ）：

ＰｙＡＭＥｓ（丙酮酸甲酯 ｙｒｕｖｉｃ Ａｃｉｄ Ｍｅｔｈｙｌ Ｅｓｔｅｒ）

考虑到实际的微生物群落功能，在 ＡＷＣＤ０．２ 时的 ＰＣＡ 结果表明（图 ４Ａ），Ｎ⁃乙酰⁃Ｄ⁃葡萄糖氨、β⁃甲基⁃
Ｄ⁃葡萄糖苷、Ｄ⁃甘露醇和 Ｄ⁃纤维二糖是优先利用的糖类碳源（图 ３，４Ａ）。 罐丛和草本对羧酸类底物的利用类

型相似（图 ４Ｃ），不同植被类型利用的底物种类主要是 Ｄ⁃半乳糖酸和 Ｄ⁃半乳糖醛酸，而 ２⁃羟基苯甲酸和 α⁃丁
酮酸几乎没有被降解（图 ３）。 Ｌ⁃苏氨酸和甘氨酰⁃Ｌ⁃谷氨酸只有轻微的利用，灌丛优先利用的是 Ｌ⁃精氨酸，苔
藓对 Ｌ⁃天门冬酰胺和 Ｌ⁃丝氨酸的利用能力更强（图 ３，４Ｅ）。 苔藓和矮曲林对带磷基的糖类等其他四类碳源

的利用较弱（图 ３，图 ４Ｇ）
在 ＡＷＣＤ０．８ 时，灌丛和针阔混交林下土壤微生物菌群对 α⁃Ｄ⁃乳糖的降解速度得到提升，不同植被类型

下土壤微生物菌群都表现出对 Ｄ⁃甘露醇具有最强的降解能力（图 ３，４Ｂ）。 灌丛和草本的碳源利用类型出现

了分化（图 ４Ｃ），４⁃羟基苯甲酸和 Ｄ⁃苹果酸的利用能力明显提高（图 ３，４Ｄ）。 ２⁃羟基苯甲酸的降解量有一定的

提高，但灌丛对其利用依然很小。 各植被类型下土壤微生物对 ＴＷ４０ 和 ＴＷ８０ 均具有较强的代谢能力（图 ３，
图 ４Ｇ，图 ４Ｈ）。
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图 ４　 均颜色变化率 ０．２ 和 ０．８ 时单一碳源利用的主成分分析

Ｆｉｇ．４　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｌｅ⁃ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ａｔ ＡＷＣＤ０．２ ａｎｄ ＡＷＣＤ０．８

图 Ａ、Ｃ、Ｅ 和 Ｇ 分别代表 ＡＷＣＤ０．２ 时糖类（ＣＨ）、羧酸类（ＣＡ）、氨基酸类（ＡＡ）和带磷基的糖类（ＣＨ．Ｐ）等其他碳源的利用差异；图 Ｂ、Ｄ、Ｆ

和 Ｈ 分别代表 ＡＷＣＤ０．８ 时糖类（ＣＨ）、羧酸类（ＣＡ）、氨基酸类（ＡＡ）和带磷基的糖类（ＣＨ．Ｐ）等其他碳源的利用差异
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２．４　 土壤微生物代谢多样性的变化

不同植被类型的土壤微生物代谢多样性存在着显著差异（Ｐ＜０．０５）（表 ３）。 针阔混交林的各项多样性指

数均高于其他植被类型，并且显著高于灌丛、草本和苔藓（Ｐ＜０．０５）。 灌丛的多样性指数均显著低于其他植被

类型（Ｐ＜０．０５）。 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数（Ｄｓ）在除灌丛外的其他植被类型之间没有明显差异。

表 ３　 土壤微生物碳源代谢多样性

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ

植物类型
Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ

Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数（Ｈ′）
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ

ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数（Ｕ）
ＭｃＩｎｔｏｓｈ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数（Ｄｓ）
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

丰富度指数（Ｓ）
Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ

苔藓 Ｍｏｓｓ ３．０５６±０．１０５ａｂ ４．８８９±０．５２８ａｂ ０．０４９±０．００８ａ ２５．３３３±１．１１１ｂ

草本 Ｈｅｒｂ ３．０４３±０．３２９ａｂ ４．５１８±１．３１５ｂｃ ０．０５２±０．０１２ａ ２４．７７８±１．１６７ｂ

灌丛 Ｓｈｒｕｂ ２．９２７±０．１３３ｂ ３．８４５±０．３９２ｃ ０．０４１±０．００８ｂ ２０．８８９±０．９６７ｃ

矮曲林 Ｄｗａｒｆ ｆｏｒｅｓｔ ３．１２２±０．１１２ａ ５．２８４±０．４１７ａｂ ０．０５２±０．００５ａ ２５．６６７±０．６６７ａｂ

针阔混交林
Ｃｏｎｉｆｅｒ ａｎｄ ｂｒｏａｄｌｅａｆ ｍｉｘ ｆｏｒｅｓｔ ３．２２６±０．０５７ａ ５．４０７±０．７８１ａ ０．０５６±０．００３ａ ２８．６６７±０．９６３ａ

　 　 同一列数据后不同小写字母代表不同植被类型之间的差异显著（Ｐ＜０．０５），“±”后的值为标准差

２．５　 不同植被类型土壤微生物碳源利用模式的差异及其影响因素

为进一步确定不同植被类型土壤微生物碳源利用模式的差异及其影响因素，进行了冗余分析。 结果表明

（图 ５），土壤理化性质对土壤微生物功能多样性具有显著影响，速效磷、铵态氮、Ｃ：Ｎ 和 ｐＨ 与多样性指数间

均具有显著的正相关关系，理化性质对不同植被类型的影响程度存在差异。 羧酸类、氨基酸类、酯类和胺类的

降解更易受到环境因素的影响（图 ６），灌丛和针阔混交林对氨基酸类、胺类和聚合物类的降解更易受到速效

钾、铵态氮和 Ｃ：Ｎ 的影响。

图 ５　 多样性指数和环境因子的冗余分析

Ｆｉｇ．５　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ

３　 讨论

本研究中，苔藓的微生物代谢活性最高，针阔混交林次之，灌丛群落的微生物代谢活性最低，表明不同植
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图 ６　 七类主要碳源和环境因子的冗余分析

Ｆｉｇ．６　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｅｖｅｎ ｍａｊｏｒ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ

物群落下微生物群落对不同碳源利用能力存在巨大的差异（图 １）。 研究表明，苔藓具有极大的表面积和极强

的吸附能力，可有效截获降水，累积 Ｎ、Ｐ 等营养元素，并且分泌酸性物质加速岩石风化，促进表层土壤形成，
为微生物活动提供营养和良好微环境，有利于微生物的代谢活动［１４，３０⁃３１］，因此具有较强的碳源利用能力。 同

时，五大连池新期火山熔岩台地的植被虽然处于原生演替过程，但植被分布可能更多地受种源随机分布的影

响，各植被类型不能简单地代替演替阶段，因此，土壤微生物的功能多样性并未在演替方向上表现出一定的规

律性，随机性特征更为明显。 灌丛群落的微生物指数增长速率最小，达到 Ｋ ／ ２ 的时间最长与针阔混交林群落

土壤微生物活性变化规律正好相反（表 ２）。 这可能是由于五大连池新期火山喷发距今只有 ３００ 年的时间，火
山灰、浮石造成的土壤水分不足，营养物质缺乏，造成植被演替缓慢，五大连池至今还保留着玄武岩熔岩生境，
植物生长的基本环境尤其是养分条件等差异很小引起的。 吴则焰等［３２］ 认为在其他条件相对一致的情况下，
土壤微生物群落结构和功能的差异主要受不同植被类型影响。 ＷＡＩＤ［３３］ 也认为，植被凋落物的数量、种类以

及根系分泌物对土壤微生物生长的刺激作用具有选择性，进而影响微生物群落结构和组成特征，因此，不同植

被群落土壤微生物表现出不同的碳源利用特征（图 ２）。
碳源利用能力的增强或消弱能够表征利用此类碳源的土壤微生物种群数量的增加或减少［３４］。 本研究表

明，不同植被条件下，土壤微生物对 ３１ 种碳源的利用能力在不同培养时期均存在明显的差异，不同培养时间

参与碳源代谢的微生物种群种类和数量可能存在显著地不同。 因此，在评价不同区域或不同实验处理过程中

需要考虑不同实验处理的时间问题。 李骁等研究表明植物生长过程中持续向根部土壤释放糖类、氨基酸等有

机物，为土壤微生物代谢活动提供大量的碳源［３５］，在提供微生物繁殖的养分同时，不断改变植物根际的物理

和化学环境，进而对根际微生物的种类和数量产生显著影响［３６］。 因此，不同植被类型下土壤微生物群落组成

结构差异尤其是功能菌群的差异可能是引起微生物代谢功能改变的重要原因［３７］。 此外，不同植被类型下优

势碳源类型的差异反映了土壤微生物呼吸代谢底物的差异，这也反映出生态系统在演化过程中，植被群落结

构和类型的差异、更替会影响土壤微生物的群落结构和功能［３３］。 这种影响主要取决于凋落物组成和数量的

变化，凋落物作为土壤有机质输入的主要来源，其性质和数量等的变化必然会影响土壤微生物群落组

９　 ２１ 期 　 　 　 曹宏杰　 等：五大连池新期火山熔岩台地不同植被类型土壤微生物群落功能多样性 　
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成［３８⁃４０］，从而影响土壤微生物的代谢功能。 植被演替过程中，尤其是类似于五大连池新期火山熔岩台地上发

生的原生演替过程，处于不同演替阶段的植物群落其对环境的改变尤其是根际微环境中微生物群落组成和结

构的改造存在着巨大的差异，进而导致微生物功能的改变，因此，表现为对不同碳源种类在利用能力上存在差

异（图 ３，图 ４）。
土壤微生物活性和多样性特征受气候、土壤养分和地上植被的直接或间接影响［４１］。 因此，生态系统演替

过程中土壤理化性质与微生物群落的多样性指数、代谢活性之间具有密切关系［４２］。 本研究中，土壤理化性质

对土壤微生物功能多样性具有显著影响，但是对不同植被类型的影响程度存在差异，这可能是不同植被类型

下土壤微生物群落结构及其环境差异造成的。 在岩溶生态系统中，土壤生产力和功能结构主要受磷素的控

制，然而岩溶区全磷很难转化为速效磷，因此磷素有效性极低［４３］。 五大连池火山熔岩台地是形成时间较短的

典型熔岩环境，在未形成真正土壤层的情况下，虽然基质的磷含量较高，但其有效磷含量低，速效磷含量可能

会成为微生物和植物生长的限制因子。 本研究中，土壤微生物多样性指数与速效磷含量之间均呈正相关关系

（图 ５），由于研究中只对速效磷进行了分析，不同磷素组成及活性对土壤微生物结构和功能的影响如何还不

清楚需要作进一步的探讨。 氨态氮含量和 Ｃ：Ｎ 与微生物功能多样性之间已存在显著的相关性，火山熔岩台

地在土壤发育过程中，初期积累的碳显著高于氮，氮素也可能成为土壤中微生物生长的限制因素［４４］。

４　 结论

不同植被类型土壤微生物群落代谢功能存在差异，土壤微生物的功能多样性并未在演替方向上表现出一

定的规律性，苔藓群落的代谢能力最高而灌丛群落的微生物代谢活性最低，随机性特征更为明显；土壤微生物

群落代谢功能差异主要由氨基酸类（ＡＡ）和带磷基糖类（ＣＨ．Ｐ）引起，二者合计解释总变异量的 ４７．５１％；速效

磷、铵态氮、Ｃ：Ｎ 和 ｐＨ 对微生物功能多样性具有显著的影响，羧酸类、氨基酸类、酯类和胺类的微生物代谢过

程更易受到环境因素的影响。 不同评价时点不同植被类型对碳源的利用能力和利用类型存在差异，因此，在
评价不同区域或不同实验处理过程中要考虑不同实验处理的时间问题。

同时，Ｂｉｏｌｏｇ 方法由于碳源种类等的限制不能很好地说明微生物的功能和多样性，因此需要结合酶动力

学、分子生物学尤其是高通量测序等手段，深入研究生态系统演化过程中地上植被类型、组成和多样性与土壤

微生物结构、功能和多样性的关系，探讨随机分布和演替进程对土壤微生物群落结构和功能的相对贡献。
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