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摘 要: 利用常规实验室分析法和 Biolog-Eco 微平板法研究青海省不同林型土壤养分与微生物功能多样性。
结果表明: 大通 1#、湟中和尖扎的土壤有机质、全氮和碱解氮含量较高，大通 2#、循化和乐都的土壤有机质、全
氮和碱解氮含量居中，民和的土壤有机质、全氮和碱解氮含量则较低; 土壤全磷含量表现为民和最低，其他林型

间差异不显著; 土壤速效磷含量表现为循化、尖扎、湟中 ＞ 大通 1#、大通 2#、乐都 ＞ 民和; 土壤速效钾含量表

现为大通 2#、民和 ＞ 乐都 ＞ 大通 1#、湟中、循化、尖扎; 各林型的土壤全钾含量变化均不显著; 不同林型条件

对土壤养分的积累总体表现为大通 1#、尖扎 !湟中 !循化 !大通 2# !乐都 !民和，4 种林木对土壤养分的分布和改

良表现为云杉!白桦!山杨!落叶松; 各林型的土壤微生物群落功能多样性指数表现为乐都、民和 ＞ 大通 1#、大通

2#、湟中 ＞ 循化、尖扎; 不同林型土壤微生物碳源利用的主成分分析( PCA) 显示碳水化合物和氨基酸是微生物

利用的主要碳源; 各林型土壤养分含量与微生物功能多样性的 ＲDA 分析表明，土壤养分因子很好地解释了微生

物功能多样性的变异，对微生物功能多样性有重要的影响，其中有机质、氮素和速效磷是影响土壤微生物代谢

的主要因素。
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Abstract: In this study，soil nutrients and microbial community functional diversity of different stand types in Qinghai
Province were investigated by conventional laboratory analysis and Biolog-Eco micro plate method． Ｒesults showed that
Datong 1#，Huangzhong and Jianzha had relative higher content of organic matter，total nitrogen and available nitrogen in
the soil，then Datong 2#，Xunhua and Ledu were in intermediate，and Minhe was lower． The total phosphorus content of
Minhe was lowest，while there were no significant differences in total phosphorus content between other stand types． The
available phosphorus content was Xunhua，Jianzha，Huangzhong ＞ Datong 1 #，Datong 2 #，Ledu ＞ Minhe，and the
available potassium content was Datong 2#，Minhe ＞ Ledu ＞ Datong 1 #，Huangzhong，Xunhua，Jianzha． The total
potassium content of each stand type was not significantly different． The accumulation of overall soil nutrients in different
stand types was in turn Datong 1#，Jianzha ＞ Huangzhong ＞ Xunhua ＞ Datong 2# ＞ Ledu ＞ Minhe． Effects of four
tree species on the distribution and improvement of soil nutrients were in sequence of Picea asperata ＞ Betula platyphylla
＞ Populus davidiana ＞ Larix gmelinii． The soil microbial community functional diversity index in the various stand types
was Ledu，Minhe ＞ Datong 1#，Datong 2#，Huangzhong， ＞ Xunhua，Jianzha． The principal component analysis of
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carbon source utilization of the soil microbial community in different stand types showed that carbohydrates and amino acids
were the main carbon source． ＲDA of each stand type soil nutrient content and microbial community functional diversity
indicated that soil nutrient factors well explained the variation of the microbial community functional diversity． Soil nutrient
had important influence on microbial community functional diversity． The organic matter，nitrogen and available
phosphorus were the main factors influencing the metabolism of soil microbial communities．
Key words: Qinghai; different stand types; soil nutrients; microbial community; Biolog-ECO plate; principal
component analysis( PCA)

林分类型会影响土壤养分的积累、分布与循

环，而土壤养分含量又是植被生长的重要影响因

子( 姜红梅等，2011 ) 。土壤中的养分和微生物是

森林生态系统的重要组分。土壤养分含量直接影

响林木的生长，土壤微生物则通过分解动植物残

体参与森林生态系统的物质循环和能量流动，影

响树木的生长发育，是土壤肥力的重要指标之一

( 王宏志等，1993 ; 焦如珍等，1997 ) 。土壤有机

质的分解速率受土壤微生物种类、数量和活性的

影响。有机质经过微生物的分解还可被植物再次

利用，提供植物生长所需的养分，在 C，N 循环过程

中具有重要意义( Porazinska et al．，2003 ) 。而且，

土壤微生物对植物有效养分具有储备作用，对土

壤 C，N 等养分的有效性及其在地上、地下的循环

特征方面起着调控作用( 何振立，1997 ; Spehn et
al．，2000 ) 。

相关研究表明，青海省森林在生物多样性保

护、固碳制氧、涵养水源、净化环境、保育土壤、营

养积累和森林游憩等生态系统服务功能方面有很

高 的 价 值，云 杉 ( Picea asperata ) 、白 桦 ( Betula
platyphylla) 等是青海省森林的主要代表树种，青海

森林不同树种提供的服务功能价值也有所不同，

其中柏木( Cupressus funebris) 、云杉和白桦的价值

优 于 其 他 树 种 ( 张 永 利 等，2007 ; 张 向 辉 等，

2002 ) 。目前，针对青海云杉林的研究较多，大多

关注 于 云 杉 与 林 下 植 物 多 样 性 关 系 ( 邹 扬 等，

2013 ) 及研究云杉林的土壤理化性质和土壤养分

等土壤特性的空间变化规律，以期探讨青海云杉

在维持森 林 生 态 系 统 稳 定 性 和 多 样 性 方 面 的 作

用，为青海森林生态系统的健康发展和管理提供

科学参考( 赵维俊等，2011a; 2011b; 刘晓敏等，

2011 ; 刘贤德等，2013 ; 张学龙等，2013 ) 。本研

究选取云杉、白桦、落叶松( Larix gmelinii) 和山杨

( Populus davidiana) 组成的 7 种林分类型，探讨不

同林型土壤养分和土壤微生物的分布规律，以期

直接或间接地反映不同林型对土壤的改良保育作

用，为退化生态系统的恢复、合理利用森林土壤资

源、维护地力及提高森林生态系统生产力和服务

功能提供参考依据。

1 研究区概况

7 种林分类型( A，B，C，D，E，F，G) 的地理坐标及

森林植被群落类型等信息见表 1。大通县位于青海

东部，地处青藏高原与黄土高原过渡地带( 100°51'—
101°56'E，36°43'—37°23'N) ，海拔2 280 ～ 4 622 m，属

于温带高寒大陆性气候，年均气温 2. 8 ℃，全年无霜

期 70 ～ 120 天，年均降雨量508 mm，集中在 7—9 月，

年均蒸发总量 1 290 mm( 韩磊等，2009) ; 湟中县位

于青海东部( 101°09'32″—101°54'50″E，36°13'32″—
37°03'19″N) ，海拔 2 225 ～ 4 489 m，年降水量 350 ～
650 mm，集 中 在 7—9 月 份，年 均 蒸 发 量 900 ～
1 000 mm，年均气温 8 ℃，属高原半干旱气候( 李清

顺等，2011) ; 乐都县位于青海东北部( 102°09'—
102°47'E，36°00'—36°40'N) ，海拔1 850 ～ 4 485 m，

属典型的高原气候，年均气温 6. 9 ℃，年均降水量

323. 6 mm，年蒸发量 1 644 mm，全年无霜期 80 ～ 160
天( 赵串串等，2009 ) ; 民和县地处青海东部，是黄

土高原和青藏高原的过渡带( 102°26'—103°04'E，

35°45'—36°26'N) ，海拔2 100 ～ 4 500 m，属高原大

陆性 干 旱 气 候，年 均 气 温 9 ℃，年 均 降 水 量

292. 2 mm，全年无霜期 198 天( 强泰等，2008 ) ; 循

化县位于青海东部，是典型的黄土高原西端向青藏

高原 的 过 渡 地 带 ( 102° 04'—102° 49' E，35°25'—
35°56'N) ，海拔 1 780 ～ 4 635 m，日照时间长，太阳

辐射强，年均气温 8. 5 ℃，年均降水量257 mm，集中

在 7—9 月，年蒸发量为 2 000 ～ 2 400 mm，全年无霜

期 150 天( 马建华等，2009) ; 尖扎县位于青海东部

黄河上游流域，黄南藏族自治州的北部，为黄土高原西

端向青藏高原的过渡地带( 101°37'43″—102°08'40″E，

35°39'20″—36°10'00″N) ，海拔 1 960 ～ 4 616 m，属

高原大 陆 性 气 候，年 均 气 温 8. 6 ℃，年 均 降 水 量

340 ～ 495 mm，年均无霜期 145 天( 严虎等，2006) 。
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表 1 各林分类型概况

Tab． 1 Survey of various stand types

林分类型
Stand type

地理坐标
Geographic
coordinates

海拔
Elevation /

m

郁闭度
Canopy
density

坡度
Gradient /

( ° )

坡向
Aspect

群落高度
Community
height /m

土壤类型
Soil type

森林群落
Community

大通 1#
Datong 1#

101°49'39. 54″E，
37°0'8. 88″N 2 935 0. 65 12. 0 北

North 21. 0
暗棕壤

Dark brown
forest soil

云杉 Picea asperata —银 露 梅 Potentilla
glabra + 野 蔷 薇 Ｒosa multiflora —苔 草
Carex tristachya +早熟禾 Poa annua

大通 2#
Datong 2#

101°49'49. 68″E，
37°1'6. 3″N 2 672 0. 55 13. 0 东北

Northeast 20. 5
暗棕壤

Dark brown
forest soil

白桦 Betula platyphylla —野 蔷 薇 Ｒosa
multiflora —针茅 Stipa capillata + 早熟
禾 Poa annua + 紫堇 Corydalis edulis + 野
草莓 Fragaria vesca

湟中
Huangzhong

101°24'42. 00″E，
36°46'50. 10″N 2 783 0. 6 10. 0 西北

Northwest 19. 5
暗棕壤

Dark brown
forest soil

白 桦 Betula platyphylla + 云 杉 Picea
asperata—小檗 Berberis amurensis + 野蔷
薇 Ｒosa multiflora—苔草Carex tristachya +
早 熟 禾 Poa annua + 野 草 莓
Fragaria vesca

乐都
Ledu

102°24'12. 36″E，
36°41'02. 10″N 2 657 0. 6 14. 0 北

North 19. 0
黄棕壤
Yellow

brown soil

落 叶 松 Larix gmelinii + 白 桦 Betula
platyphylla —银露梅 Potentilla glabra —
早 熟 禾 Poa annua + 野 草 莓
Fragaria vesca

民和
Minhe

102°38'29. 58″E，
36°10'15. 60″N 2 667 0. 55 15. 0 西北

Northwest 18. 0
黄棕壤
Yellow

brown soil

山杨 Populus davidiana —小 檗 Berberis
amurensis + 高山柳 Salix cupularis—苔草
Carex tristachya +野草莓 Fragaria vesca +
黄芪 Astragalus

循化
Xunhua

102°25'39. 24″E，
35°41'58. 26″N 2 668 0. 65 12. 0 东北

Northeast 20. 0
黄棕壤
Yellow

brown soil

山 杨 Populus davidiana + 白 桦 Betula
platyphylla —金露梅 Potentilla fruticosa +
沙枣 Elaeagnus angustifolia —苔草 Carex
tristachya + 橐吾 Ligularia sibirica + 紫堇
Corydalis edulis

尖扎
Jianzha

101°45'38. 1″E，
35°50'27. 12″N 2 964 0. 6 10. 0 东北

Northeast 21. 0
暗棕壤

Dark brown
forest soil

云 杉 Picea asperata —小 蘖 Berberis
amurensis + 银 露 梅 Potentilla glabra —
苔 草 Carex tristachya + 野 草 莓
Fragaria vesca

2 研究方法

2. 1 样地设置和群落调查

本研究于 2011 年 7—8 月在青海省大通县、湟
中县、乐都县、民和县、循化县和尖扎县进行。在上

述各县分别选取环境条件 ( 如坡度、坡向、郁闭度

等) 相似的 7 种林分类型，每种林分类型各设 3 块

50 m × 20 m 样地，各样地间距大于 100 m。对样地

内所有胸高直径≥5 cm 的乔木进行每木检尺，记载

其胸径、树高和生长状况; 在各样地中随机设置 3
个 2 m × 2 m 样方，记录灌木种类、株( 丛) 数、平均

高度和平均基径; 并在灌木调查样方内，围取 1 m
× 1 m 小样方，记录草本植物的种类、盖度、株数和

平均高度。
2. 2 土壤养品的采集

记录土壤类型及发育状况，按照森林土壤发生

层次，在每个样地内用土钻法采取表层土壤 ( 0 ～
20 cm) 样品各 9 个，各样地的 9 个土样充分混合均

匀，其中一部分土样过 1 mm 土壤筛，风干后用于测

定土壤 pH 和养分含量，另一部分捡去石块和杂物，

放入保鲜盒，迅速带回实验室，分装到自封袋中( 50
g) ，做好标记，放入冰箱( 4 ℃ ) 冷藏保存，用于土壤

微生物测定。
2. 3 土样养分和 pH 测定

丘林法测定土壤有机质含量，凯氏定氮法测定全

氮含量，碱解扩散法( 康惠法) 测定土壤碱解氮含量，

钼锑抗比色法测定土壤全磷含量，碳酸氢钠浸提—钼

锑抗比色法测定土壤速效磷含量，醋酸铵法测定土壤

全钾含量，四苯硼钠法测定土壤速效钾含量，电极法

测定土壤 pH( 王长庭等，2010; 李立平等，2004) 。
2. 4 土壤微生物功能多样性的测定和计算

土壤微生物碳源利用代谢活性测定的具体操作

42



第 4 期 向泽宇等: 青海不同林分类型土壤养分与微生物功能多样性

方法( Chaerun et al．，2011) :

1) 称取 10 g 新鲜土壤( 去除杂草与石子等杂

物) ，盛于 100 mL 灭菌的三角瓶中，加入 90 mL 灭

菌水，封上封口膜。
2) 在超声波清洗机中超声振荡 5 min，然后在

振荡器上 150 r·min －1振荡 30 min。
3) 取 0. 5 mL 悬浊液加到 7 mL 灭菌离心管中，

再加入 4. 5 mL 灭菌水，振荡摇匀。
4) 取 2 mL 悬浊液加到 30 mL 灭菌离心管中，

再加入 18 mL 灭菌水，振荡摇匀。
5) 从冰箱内取出 Biolog 生态板，室温条件下预

热，将稀释制备好的土壤悬浊液倒入灭菌的培养皿

中，用八道移液器吸取稀释液( 10 －3 ) 加到 Biolog 生

态板中，每孔加 150 μL。
6) 测定零小时的平均颜色变化率( AWCD) ，

25 ℃ 恒温培养，每隔12 h读取 590 nm( 颜色 + 浊

度) 波长和 750 nm( 浊度) 波长下的吸光值，共培

养 240 h。
在 Biolog Ｒeader( Biolog Inc，USA) 分析仪中测

得的数据即为 Biolog 生态板每孔的 AWCD 值，其计

算采用 Classen 等( 2003 ) 的方法。即将每孔在 590
和 750 nm 下的吸光值分别减去对照孔的吸光值，然

后再用每个对应孔的得值减去 750 nm 的吸光值，即

为每孔实际颜色反应而测得的数值。其中数值小于

0. 06 时按 0 处理( Classen et al．，2003) 。

AWCD = ∑ ( Ci － Ｒ) /n

式中: Ci 为第 i 孔的 590 和 750 nm 下的吸光值之

差; Ｒ 为对照孔的吸光值; n 为 Biolog 微孔板的碳

源种类数，Biolog 生态板含有 β － 甲基 － D － 葡萄糖

苷( β-Methyl-D-Glucoside ) 等 31 种碳源; n 取 31。
利用各样品培养 72 h 的数据，计算其微生物多样性

指数( Zak et al．，1994; Dobranic et al．，1999) 。
Shannon-Weiner 指数( H) :

H = －∑Pi lnPi ;

Pielou 均匀度指数( J) :

J = ( －∑Pi lnPi ) / lnS ;

McIntosh 指数( U) :

U = ∑n2

槡 i 。

式中: Pi为第 i 孔的相对吸光度值与整个平板相对吸

光度值总和的比率; S 为产生颜色变化的孔的数目; ni

为第 i 孔的相对吸光度值( Fang et al．，2009)。
2. 5 数据处理

应用 SPSS 16. 0 和 CANOCO for Windows 4. 5 软

件对土壤养分进行方差分析和土壤微生物 Biolog 的

主成分分析。

3 结果与分析

3. 1 不同林分类型土壤养分含量

由表 2 可知，不同林分类型下的土壤有机质含

量表现为大通 1#、尖扎 ＞ 湟中 ＞ 循化、大通 2# ＞
乐都 ＞ 民 和，其 最 大 值 为 大 通 1 # ( 200. 23 g·
kg －1 ) ，最小值为民和( 64. 19 g·kg －1 ) ; 全氮含量表

现为大通 1#、尖扎、湟中 ＞ 大通 2#、乐都、循化 ＞
民和，其最大值为尖扎( 7. 42 g·kg －1 ) ，最小值为民

和( 3. 15 g·kg －1 ) ; 碱解氮含量表现为大通 1#、尖扎、
湟中 ＞ 大通 2#、循化 ＞ 乐都 ＞ 民和，其最大值为

尖扎 ( 527. 33 mg·kg －1 ) ，最 小 值 为 民 和 ( 252 mg·
kg －1 ) ; 速效磷含量表现为循化、尖扎、湟中 ＞ 大通

1#、大通 2#、乐都 ＞ 民和，其最大值为循化( 14. 06
mg·kg －1 ) ，最小值为民和( 3. 87 mg·kg －1 ) ; 速效钾

含量表现为大通 2#、民和 ＞ 乐都 ＞ 大通 1#、湟

中、循化、尖扎，其最大值为大通 2 # ( 291. 67 mg·
kg －1 ) ，最小值为尖扎( 116. 67 mg·kg －1 ) 。其中土壤

全磷和全钾含量不满足方差齐性的前提条件，用非

参数检验分析( Kruskal-Wallis Test) ，结果表明全磷

含量表现为民和( 0. 65 g·kg －1 ) 最低( P ＜ 0. 05 ) ，

其他林分类型差异不显著( P ＞ 0. 05) ，全钾含量变

化均不显著( P ＞ 0. 05) 。
3. 2 不同林分类型土壤微生物功能多样性

Biolog 方法广泛应用于土壤等环境样品的微

生物功能特征的分析，其中根据 Biolog 数据计算得

出的 AWCD 值是评价土壤微生物利用单一碳源能

力的一个重要指标，可作为微生物整体活性的有

效指标来反映微生物对碳源的利用程度( Garland
et al．，1991 ) ，指示土壤微生物的代谢活性。由图

1 可以看出，从接种开始到培养 24 h，各处理土壤

微生物的 AWCD 值很小，无明显变化，表明微生物

几乎没有代谢碳源; 而在培养 24 ～ 168 h 内，AWCD
值明显增加，由 24 h 的近于 0 的 AWCD 值增长到

168 h的 近 于 1 的 AWCD 值 ( 培 养 168 h，民 和 的

AWCD 值 最 大 为 1. 18，尖 扎 的 AWCD 值 最 小 为

0. 95) 。AWCD 值的快速增加表明微生物进入指数生

长期，碳源被大量利用。在整个培养过程中，7 种林

型的土壤微生物 AWCD 值存在差异，培养 72 h 时，乐

都、民和 !大通 1#、大通 2#、湟中 !循化、尖扎，说明乐

都和民和的土壤微生物代谢活性最高( P ＜ 0. 05) 。
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表 2 不同林分类型土壤养分含量①

Tab． 2 Soil nutrient content of different stand types

林分类型 Stand type
有机质含量
Organic matter

content / ( g·kg －1 )

全氮含量
Total nitrogen

content / ( g·kg －1 )

碱解氮含量
Available nitrogen

content / ( mg·kg －1 )

速效磷含量
Available phosphorus
content / ( mg·kg －1 )

速效钾含量
Available potassium
content / ( mg·kg －1 )

大通 1# Datong 1# 200. 23 ± 13． 60 a 6. 70 ± 1. 97 ac 494. 67 ± 15. 70 a 6. 21 ± 1. 15 ac 131. 67 ± 14． 22 a
大通 2# Datong 2# 107. 79 ± 14． 95 bd 5. 00 ± 0. 50 b 399. 00 ± 10. 54 c 7. 97 ± 2. 55 ab 291. 67 ± 17． 56 b
湟中 Huangzhong 154. 95 ± 8． 80 c 6. 87 ± 0. 72 ac 522. 67 ± 22. 14 ab 10. 62 ± 1. 10 be 125. 83 ± 15． 07 a
乐都 Ledu 93. 14 ± 8． 80 d 4. 23 ± 0. 73 bd 354. 67 ± 23. 71 d 8. 55 ± 1. 78 ab 222. 50 ± 18． 03 c
民和 Minhe 64. 19 ± 6． 63 e 3. 15 ± 0. 84 d 252. 00 ± 17. 52 e 3. 87 ± 1. 22 c 290. 83 ± 31． 46 b
循化 Xunhua 123. 85 ± 2． 52 b 5. 19 ± 0. 40 ab 394. 33 ± 14. 57 c 14. 06 ± 1. 63 d 140. 00 ± 8． 19 a
尖扎 Jianzha 189. 32 ± 11． 80 a 7. 42 ± 0. 72 c 527. 33 ± 20. 60 b 11. 95 ± 1. 08 de 116. 67 ± 18． 76 a
①同列相同字母表示差异不显著( P ＞ 0. 05) ，不同字母表示差异显著( P ＜ 0. 05 ) 。The same letters on the same column indicate that the

numbers are not significantly different( P ＞ 0. 05) ，and the different letters indicate that the numbers are significantly different( P ＜ 0. 05) ．

图 1 不同林分类型土壤微生物群落 AWCD 值

Fig． 1 AWCD value of soil microbial communities of different stand types

多样性指数可以反映土壤微生物多样性的不同

方面。Shannon-Winner 指数是反映群落物种及其个

体分布均匀程度的综合指标，受群落物种丰富度影

响较大; Pielou J 指数则是群落物种丰富度均一性

的度量。McIntash 指数则可反映土壤中微生物群落

均匀度( 姬艳艳等，2013) 。不同林型土壤微生物群

落功能多样性指数如图 2 所示，与 AWCD 相似，培

养 72 h 的 Shannon-Winner 指 数、Pielou J 指 数 和

McIntash 指数总体上均表现出相似规律，即乐都、民
和 !大通 1#、大通 2#、湟中 !循化、尖扎; 乐都和民

和 的 3 类 多 样 性 指 数 值 分 别 为 2. 93 和 2. 99
( Shannon-Winner 指 数) 、0. 87 和 0. 89 ( Pielou 指

数) 、4. 51 和 4. 42( McIntash 指数) 。
3. 3 不同林型土壤微生物利用碳源的主成分分析

采 用 主 成 分 分 析 方 法 ( principal component

analysis，PCA) ，将培养72 h的土壤微生物的每孔相

对吸光值转化为几个主成分，以更好地反映微生物

功能特征的变化，结果如图 3 所示。提取的前 2 个

主成分的方差累积贡献率为 76. 9 %，其中第 1 主成

分和第 2 主成分分别解释变量方差的 59. 8 % 和

17. 1 %，说明前 2 个主成分( PC1 和 PC2) 是解释微

生物碳源利用变异的主要贡献者。主成分因子的载

荷分析( 表 3 ) 表明，与 PC1 显著相关的碳源有 18
种，其中碳水化合物有 β － 甲基 － D － 葡萄糖苷

( P ＜ 0. 01) 、D － 木糖( P ＜ 0. 01 ) 、D － 半乳糖醛

酸( P ＜ 0. 01)、D － 甘露醇( P ＜ 0. 05)、N － 乙酰 －
D － 葡萄糖胺 ( P ＜ 0. 05 ) 、D － 纤 维 二 糖

( P ＜ 0. 01) 、α － D －葡萄糖 －1 －磷酸( P ＜ 0. 01 )

和 α － D － 乳糖( P ＜ 0. 01) 共 8 种，氨基酸有 L －
精氨酸( P ＜ 0. 05) 、L － 天门冬酰胺( P ＜ 0. 01) 和
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图 2 不同林型土壤微生物群落功能多样性

Fig． 2 Soil microbial communities functional diversity of

different stand types

L － 丝氨酸( P ＜ 0. 01) 共 3 种，多聚物有吐温 40
( P ＜ 0. 01) 、吐 温 80 ( P ＜ 0. 01 ) 和 肝 糖 ( P ＜
0. 05) 共 3 种，羧酸有D － 苹果酸( P ＜ 0. 05 ) 、α －
丁酮酸( P ＜ 0. 01) 和γ － 羟基丁酸( P ＜ 0. 01) 共 3
种，胺类有腐胺( P ＜ 0. 05) ; 与 PC2 显著相关的碳

源有 5 种，其中碳水化合物有 i － 赤藓糖醇( P ＜
0. 05) 和 D，L － α － 磷酸甘油( P ＜ 0. 01) ，多聚物有

肝糖( P ＜ 0. 05) ，氨基酸有 L － 苯基丙氨酸( P ＜
0. 05) ，胺类有苯乙胺( P ＜ 0. 01 ) ; 主成分分析和

土壤微生物群落对 6 种不同碳源的利用图谱( 图

4 ) 表明，碳水化合物和氨基酸是土壤微生物群落

利用的主要碳源和主成分。
3. 4 不 同 林 型 土 壤 微 生 物 功 能 多 样 性 的 ＲDA
分析

主成分分析是 Biolog 数据处理中常用的排序方

法，但只能得到不同样品间的群落差异，无法探讨群

落差异与环境因子间的关系。因此，为了了解土壤

微生物代谢特征与环境因子的关系，本研究采用

CANOCO 软件对 Biolog 数据进行分析( Bossio et al．，

图 3 不同林型土壤微生物群落对碳源利用的主成分分析

Fig． 3 PCA of carbon source utilization of soil microbial

communities of different stand types

A2: β － 甲基 － D － 葡萄糖苷 β-methyl-D-glucoside; A3: D － 半乳糖酸

－ γ － 内脂 D-galactonic acid g-lactone; A4: L － 精氨酸 L-arginine; B1:

丙酮酸 甲 酯 Pyruvic acid methyl ester; B2: D － 木 糖 D-xylose; B3:

D － 半乳糖醛酸D-galacturonic acid; B4: L － 天门冬酰胺 L-asparagine;

C1: 吐温 40Tween 40; C2: i － 赤藓糖醇 i-erythritol; C3: 2 － 羟基苯甲

酸 2-hydroxybenzoic acid; C4: L － 苯基丙氨酸 L-phenylalanine; D1: 吐

温 80 Tween 80; D2: D － 甘露醇 D-mannitol; D3: 4 － 羟基苯甲酸 4-

hydroxybenzoic acid; D4: L － 丝 氨 酸 L-serine; E1: α － 环 式 糊 精 α-

cyclodextrin; E2: N － 乙酰 － D － 葡萄糖胺 N-acetyl-D-glucosamine; E3:

γ － 羟基丁酸 γ-hydroxybutyric acid; E4: L － 苏氨酸 L-threonine; F1: 肝

糖 Glycogen; F2: D － 葡 萄 糖 胺 酸 D-glucosaminic acid; F3: 衣 康 酸

Itaconic acid; F4: 甘氨酰 － L － 谷氨酸 Glycyl-L-glutamic acid; G1: D －

纤维二糖 D-cellobiose; G2: α － D － 葡萄糖 － 1 － 磷酸 α-D-glucose-

1-phosphate; G3: α － 丁 酮 酸 α-ketobutyric acid; G4: 苯 乙 胺

Phenylethylamine; H1: α － D － 乳糖 α-D-lactose; H2: D，L － α － 磷酸甘

油 D，L-α-glycerol phosphate; H3: D － 苹果酸 D-malic acid; H4: 腐胺

Putrescine．

1995) 。首先对培养 72 h 的 Biolog 数据进行降趋对

应分析( DCA) ，得到第 1 轴最大梯度长度为 0. 483，

因此选择线性模型冗余分析( ＲDA) 做环境梯度的

直接排序分析，探讨环境因子对微生物代谢特征的

影响。ＲDA 排序结果表明环境因子变量很好地解

释了土壤微生物碳源代谢的变异，ＲDA 前 2 轴的解

释量达到了 74. 9 % ( 表 4、图 5) ，说明环境因子对微

生物碳源代谢有重要的影响。ＲDA 第 1 排序轴的

主要影响因子为速效磷含量( P ＜ 0. 01) ，第 2 排序

轴的主 要 影 响 因 子 为 有 机 质 ( P ＜ 0. 01 ) 、全 氮

( P ＜ 0. 05) 和碱解氮含量( P ＜ 0. 05) 。
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表 3 31 种碳源主成分载荷因子①

Tab． 3 Loading factors of principle components of 31 sole-carbon sources
编号 Serial number 碳源类型 Carbon source type PC1 PC2

A2 β － 甲基 － D － 葡萄糖苷 β-methyl-D-glucoside － 0. 932＊＊ － 0. 292
A3 D － 半乳糖酸 － γ － 内脂 D-galactonic acid g-lactone 0. 218 － 0. 315
A4 L － 精氨酸 L-arginine 0. 641* 0. 13
B1 丙酮酸甲酯 Pyruvic acid methyl ester － 0. 539 0. 317
B2 D － 木糖 D-xylose － 0. 923＊＊ － 0. 157
B3 D － 半乳糖醛酸 D-galacturonic acid 0. 82＊＊ － 0. 458
B4 L － 天门冬酰胺 L-asparagine 0. 931＊＊ － 0. 18
C1 吐温 40 Tween 40 0. 727＊＊ 0. 379
C2 i － 赤藓糖醇 i-erythritol － 0. 131 0. 652*

C3 2 － 羟基苯甲酸 2-hydroxybenzoic acid － 0. 386 0. 627
C4 L － 苯基丙氨酸 L-phenylalanine － 0. 491 0. 722*

D1 吐温 80 Tween 80 0. 914＊＊ 0. 172
D2 D － 甘露醇 D-mannitol 0. 657* － 0. 144
D3 4 － 羟基苯甲酸 4-hydroxybenzoic acid 0. 285 0. 163
D4 L － 丝氨酸 L-serine 0. 961＊＊ － 0. 009
E1 α － 环式糊精 α-cyclodextrin 0. 024 － 0. 612
E2 N － 乙酰 － D － 葡萄糖胺 N-acetyl-D-glucosamine － 0. 708* － 0. 14
E3 γ － 羟基丁酸 γ-hydroxybutyric acid 0. 795＊＊ － 0. 562
E4 L － 苏氨酸 L-threonine 0. 529 0. 532
F1 肝糖 Glycogen － 0. 631* － 0. 673*

F2 D － 葡萄糖胺酸 D-glucosaminic acid 0. 424 － 0. 488
F3 衣康酸 Itaconic acid 0. 088 － 0. 548
F4 甘氨酰 － L － 谷氨酸 Glycyl-L-glutamic acid － 0. 09 － 0. 139
G1 D － 纤维二糖 D-cellobiose － 0. 729＊＊ － 0. 062
G2 α － D － 葡萄糖 － 1 － 磷酸 α-D-glucose-1-phosphate － 0. 982＊＊ － 0. 003
G3 α － 丁酮酸 α-ketobutyric acid 0. 812＊＊ 0. 121
G4 苯乙胺 Phenylethylamine 0. 268 0. 886＊＊

H1 α － D － 乳糖 α-D-lactose － 0. 75＊＊ 0. 285
H2 D，L － α － 磷酸甘油 D，L-α-glycerol phosphate 0. 302 － 0. 823＊＊

H3 D － 苹果酸 D-malic acid 0. 706* 0. 27
H4 腐胺 Putrescine 0. 674* 0. 554

①* : α = 0. 05; ＊＊: α = 0. 01． 下同 The same below．

图 4 不同林分类型土壤微生物对不同碳源的利用图谱

Fig． 4 Map of soil microbial utilization of different carbon sources of different stand types
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图 5 ＲDA 排序图

Fig． 5 ＲDA ordination diagram

OM: 有机质 Organic matter; TN: 全氮 Total nitrogen; TPho:

全磷 Total phosphorus; TPot: 全钾 Total potassium; AN: 碱

解 氮 Available nitrogen; APho: 速 效 磷 Available

phosphorus; APot: 速效钾 Available potassium．

表 4 ＲDA 分析排序轴特征值及变异解释
Tab． 4 Eigenvalues and variance percentage of soil

environmental factors explained by ＲDA
项目
Item

第 1 轴
Axis 1

第 2 轴
Axis 2

第 3 轴
Axis 3

第 4 轴
Axis 4

有机质含量
Organic matter
content

－0. 070 2 －0. 788 1＊＊ －0. 207 6 －0. 161 9

全氮含量
Total nitrogen
content

－0. 263 8 －0. 707 0* －0. 399 3 －0. 157 7

全磷含量
Total phosphorus
content

0. 068 5 －0. 375 9 －0. 558 2 －0. 036 6

全钾含量
Total potassium
content

－0. 443 4 －0. 110 6 －0. 009 8 0. 345 6

碱解氮含量
Available
nitrogen content

－0. 253 9 －0. 743 6* －0. 433 9 －0. 107 6

速效磷含量
Available
phosphorus content

－0. 732 8＊＊ －0. 324 6 －0. 019 0 －0. 536 1

速效钾含量
Available
potassium content

0. 125 0 0. 604 2 0. 130 6 0. 586 4

特征值
Eigenvalues 0. 579 0. 170 0. 101 0. 081

物种环境关系的
方差累积百分比
Cumulative percentage
variance of species-
environment
relation( % )

57. 9 74. 9 85. 0 93. 1

4 结论与讨论

本研究中，7 种林分类型土壤养分的组成和空

间分布特征呈现显著差异。其中，土壤有机质和全

氮含量表现为大通 1#、尖扎 !湟中 !循化 !大通 2# !
乐都 !民和，表明不同林木生长对有机质和全氮含

量的影响表现为云杉!白桦!山杨!落叶松。不同林

分类型的土壤有机碳的积累和存储是不同的( 丁访

军等，2012a; 2012b) ，Osbert 等( 2004 ) 的研究也发

现不同林分类型间土壤碳含量各异，其中北美云杉

( Picea sitchensis) 林和西部铁杉( Tsuga heterophylla)

林的土壤碳含量最高，而美国黄松( Pinus ponderosa)

林土壤碳含量最低。本研究中不同林型对土壤碱解

氮含量的影响也表现为云杉!白桦!山杨!落叶松。
Longpré 等( 1994) 和 Paré 等( 1996 ) 的研究表明，不

同林分类型土壤的氮素( 硝态氮) 水平不同，北美短

叶松( Pinus banksiana) 纯林的硝态氮水平低于其与

纸皮桦 ( Betula papyrifera ) 或与美洲山杨 ( Populus
tremuloides) 的混交林; 且不同植被和土壤类型的土

壤硝化作用的速率不同，有研究发现纸皮桦和美洲

山杨的土壤硝酸盐含量较高，白云杉( Picea glauca)

和北美香柏( Thuja occidentalis) 的土壤硝酸盐含较

低，而北美短叶松土壤中未发现硝酸盐，因此，不同

林分类型影响森林地表氮素的转化。7 种林型中民

和土壤全磷含量最低，其他 6 种林型差异不显著; 7
种林型的土壤全钾含量差异不显著。土壤速效磷含

量表现为循化 !尖扎 !湟中 !乐都 !大通 1 #、大通

2# !民和。土壤速效钾含量表现为大通 2#和民和

最高，乐都其次，而大通 1#、湟中、循化和尖扎较低

且相互之间差异不显著。综上可知，不同林分类型

条件对土壤养分的影响除速效钾以外，总体上均表

现为大通 1#、尖扎 !湟中 !循化 !大通 2# !乐都 !民
和，即 4 种不同林木生长对土壤养分积累与分布的

影响表现为云杉 !白桦 !山杨 !落叶松，这也充分说

明云杉作为青海特有的优势树种对土壤养分的改良

及土壤生态的维持具有重要意义( 刘晓敏，2012) 。
土壤微生物活性和群落结构的变化可以反映土

壤生态系统的质量和健康水平( 王丽娟等，2013 ) 。
植物对土壤环境的重要影响之一是改变土壤微生物

群落特征。研究表明不同作物对土壤微生物群落的

影响不同( Bronwyn et al．，1997) ，植物根系对土壤微

生物有显著影响( 赵兰凤等，2013 ) ，植物根系分泌

物对土壤微生物的分布有重要作用( Nayyar et al．，
2009) 。在森林生态系统中，森林树种的改变对地

下生态系统功能微生物多样性有明显影响( Augusto
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et al．，2002) ，因此微生物、植被和环境之间关系的

研究，能更好地了解森林生态系统过程，预测由林型

变化等造成的生态系统过程的转化。研究表明，7
种林型的微生物群落 AWCD 曲线相比较，乐都和民

和的土壤微生物代谢活性较高，而循化和尖扎的微

生物代谢活性较低，大通 1#、大通 2#和湟中的微生

物代谢活性则居中。微生物群落代谢多样性指数与

AWCD 表现出相似规律，这与华建峰等( 2013 ) 对砷

矿区农田土壤微生物研究结果一致。7 种不同林型

土壤微生物主成分分析表明，提取的前 2 个主成分

能很好地解释土壤微生物群落的差异性; 83. 3% 的

碳水化合物和 66. 7% 的氨基酸与 PC1 和 PC2 有较

高的相关性( P ＜ 0. 05 ) ，Hackl 等( 2000 ) 和 Peter
等( 2001) 的相关研究也发现，葡萄糖等单糖、寡糖

和氨基酸等一些小分子化合物是细菌和真菌等土壤

微生物代谢利用的主要碳源。
本研究中不同林分类型土壤微生物功能多样性

ＲDA 分析( 表 4) 表明: 土壤养分因子变量共解释了

土壤微生物碳源代谢变异的 93. 1% ; 其中，速效磷

与第 1 排序轴显著相关( － 0. 732 8，P ＜ 0. 01) ，说

明 ＲDA 第 1 轴代表了土壤养分中速效磷; 而有机

质、全氮、和碱解氮与第 2 排序轴显著相关，相关系

数分别为 － 0. 788 1 ( P ＜ 0. 01 ) ，－ 0. 7070 ( P ＜
0. 05) 和 － 0. 7436( P ＜ 0. 05) ，说明 ＲDA 第 2 轴主

要反映了土壤有机质和氮素均衡状况对微生物代谢

的影响。可见，土壤养分中有机质、氮素和速效磷是

影响土壤微生物代谢的主要因素。
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