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耕作措施对玉米田耕层土壤微生物群落
功能多样性的影响
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摘　 要:为研究秸秆还田基础上不同耕作措施对土壤微生物群落功能多样性的影响ꎬ本文以渭北旱塬玉米田为

研究对象ꎬ采用 Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯ 方法研究了 ６ 种耕作措施ꎬ即连年翻耕(Ｃ / Ｃ)、连年免耕(Ｎ / Ｎ)、连年深松(Ｓ / Ｓ)、免耕 /
深松隔年轮耕(Ｎ / Ｓ)、翻耕 / 免耕隔年轮耕(Ｃ / Ｎ)和深松 / 翻耕隔年轮耕(Ｓ / Ｃ)对土壤微生物碳源代谢能力的影响ꎮ
结果表明ꎬ不同耕作措施下碳源代谢活性(ＡＷＣＤ)随培养时间的延长均逐渐增加ꎬ免耕、少耕的各耕作处理下碳源代

谢活性较 Ｃ / Ｃ 处理显著提高了 １２.７０％~５４.５４％ꎬ其中 Ｎ / Ｓ 和 Ｎ / Ｎ 处理的微生物多样性指数(丰富度指数、Ｓｈａｎｎｏｎ－
Ｗｉｅｎｅｒ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数)显著高于 Ｃ / Ｃ 处理ꎮ 主成分分析对第 １ 和第 ２ 主成分起分异作用的主要碳源是氨基酸

类、糖类和羧酸类物质ꎬ且是该地区土壤微生物利用的主要碳源ꎮ 冗余分析表明有机碳(ＳＯＣ)是影响微生物碳源代

谢特征的主要因素ꎮ 研究表明ꎬ从微生物群落碳源代谢角度考虑ꎬ Ｎ / Ｓ 处理下的土壤微生物活性和功能多样性较

高ꎬ是适宜该地区的耕作措施ꎮ
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　 　 土壤微生物作为生态系统中最重要的活跃组

分[１－２]ꎬ参与土壤中的生化反应ꎬ是衡量土壤质量和

作物生产力的重要指标之一[３－４]ꎮ 丰富的微生物群

落能够维持土壤生态系统的稳定ꎬ但土壤微生物易

受到土壤环境的影响ꎬ尤其是耕作措施的改变在调

控土壤理化性质的同时ꎬ常会对土壤微生物多样性

产生不同的影响ꎬ这主要是由群落代谢功能的差异

引起的ꎮ 因此ꎬ耕作方式对土壤微生物功能多样性

的影响也越来越受到国内外学者们的关注ꎮ
渭北旱塬位于黄土高原南部台塬和残垣沟壑

区ꎬ该地区长期以来的耕作以传统翻耕为主ꎬ不仅

加速土壤有机质的矿化ꎬ造成土壤肥力降低ꎬ而且

也容易引起水蚀和风蚀ꎬ不利于土壤水分的保持[５]

和作物的生长ꎮ 为了降低长期翻耕带来的不利因

素ꎬ免耕、深松和秸秆还田等保护性耕作在该地区

逐渐推广应用ꎬ并且在蓄水保墒、培肥地力、作物增

产方面已产生了较好的效果[５－６]ꎬ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ꎬ
因此研究保护性耕作下土壤微生物多样性的变化ꎬ
对渭北旱区农田土壤的可持续发展具有重要意义ꎮ
目前国内外针对耕作措施对微生物多样性的影响

已有大量研究ꎬ黄国勤[７]、杨江山[８] 和 Ｌｙｎｎｅ[９] 等学

者研究发现ꎬ免耕、少耕等措施有利于土壤大团聚

体的形成ꎬ秸秆覆盖在地表既可以为土壤微生物提

供能源又减少了土壤水分的蒸发ꎬ为微生物的生长

繁殖创造了良好的生境条件ꎬ并可在一定程度上增

加土壤表层微生物量及大量的根系分泌物ꎬ增加土

壤微生物群落的丰富度和多样性ꎬ增强土壤微生物

群落的稳定性[１０]ꎮ 张志政[１１]、何润兵[１２] 和李景[１３]

等通过研究发现深松可以降低土壤容重ꎬ增强土壤

通透性ꎬ改变土壤的物理结构ꎬ引起土壤水、肥、气、
热等变化ꎬ进而影响土壤微生物学特性ꎬ增加微生

物数量和活性ꎮ 而传统的翻耕措施对土壤翻动频

率高、强度大ꎬ破坏了土壤结构ꎬ减少土壤大团聚体

数量ꎬ加速了土壤呼吸作用和土壤水分的蒸发ꎬ降
低土壤有机质含量[１４]ꎬ导致微生物活性降低ꎮ

不同耕作影响到土壤有机质含量的高低ꎬ而有

机质和微生物方面存在着相互影响ꎮ 因此ꎬ本文以

渭北旱塬玉米田长期不同耕作定位试验为研究对

象ꎬ运用 Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯ 微平板方法研究分析了不同耕

作模式下(单一耕作模式如翻耕、免耕、深松ꎻ轮耕

模式如免耕 /深松、深松 /翻耕、翻耕 /免耕)土壤微

生物功能多样性的变化ꎬ同时探讨了微生物碳源代

谢多样性与土壤有机碳及其活性组分之间的相关

关系ꎬ揭示不同耕作方式对土壤微生物多样性的影

响ꎬ以期从微生物角度为旱作农田耕作模式的优化

以及构建合理的耕层土壤结构提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验区概况

本定位试验位于渭北旱塬东部的陕西省合阳

县甘井镇(１０６°０４′Ｅ ꎬ３５°１９′Ｎ)ꎮ 试验区属典型的

黄土残塬沟壑半湿润易旱区ꎬ年均气温 １１.５℃ꎬ年降

水量 ５００~６００ ｍｍꎬ降雨年际和季节变异性较大ꎬ主
要集中在 ７—９ 月ꎬ是典型的黄土高原旱作雨养农业

区ꎮ 试验地地势平坦ꎬ全年无灌溉ꎬ土壤类型为黑

垆土ꎬ属于中壤土ꎬ黄土母质疏松、深厚并含有丰富

的矿质养分ꎬ蓄水保肥能力强ꎮ 试验前 ０ ~ １０ ｃｍ 土

层土壤理化性质为:土壤 ｐＨ 值 ７.９ꎬ容重 １.３８ ｇ
ｃｍ－３ꎬ有机质 ７.１ ｇｋｇ－１ꎬ全氮 ０.７４ ｇｋｇ－１ꎬ碱解氮

４０.６２ ｍｇｋｇ－１ꎬ速效磷 ３.７７ ｍｇｋｇ－１ꎮ
１.２　 试验设计

本试验于 ２００７—２０１８ 年进行长期定位试验ꎬ采
用春玉米连作一年一熟制的种植制度ꎮ 试验采用

随机区组设计ꎬ在作物收获后秸秆全部粉碎还田基

础上实施 ６ 种耕作处理:连年翻耕(Ｃ / Ｃ)、连年深松

(Ｓ / Ｓ)、连年免耕(Ｎ / Ｎ)、免耕 /深松轮耕(Ｎ / Ｓ)、深
松 /翻耕轮耕( Ｓ / Ｃ)和翻耕 /免耕轮耕( Ｃ / Ｎ)ꎮ 其

中ꎬ翻耕(Ｃ)处理为采用传统铧式犁(型号为 １ＬＦ－
２３０ 型双向反转二铧犁ꎬ耕宽 ６０ ｃｍꎬ耕深 ２０ ~ ３０
ｃｍ)将土壤全面翻耕 ２０ ~ ２５ ｃｍꎬ秸秆翻埋于土壤

中ꎬ地表疏松裸露度过休闲期ꎻ深松(Ｓ)处理采用深

松机(型号为 １Ｓ２２００ꎬ耕宽 ５０ ｃｍꎬ耕深 ３０ ~ ４０ ｃｍ)
进行深松ꎬ深度为 ３０ ~ ３５ ｃｍꎬ秸秆覆盖地表度过休

闲期ꎻ免耕(Ｎ)处理在玉米收获后将秸秆粉碎覆盖

地表度过休闲期ꎬ不采取任何土壤耕作措施ꎮ 每种

耕作处理设 ３ 个重复ꎬ小区面积为 １１２.５ ｍ２(２２.５ ｍ
×５ ｍ)ꎬ２００７—２０１８ 年土壤耕作顺序见表 １ꎮ

春玉米每年在 ４ 月下旬播种ꎬ９ 月下旬收获ꎮ
供试品种为郑单 ９５８ꎬ播种量为 ７５ ｋｇｈｍ－２ꎬ种植

密度为 ６７ ５００ 株ｈｍ－２ꎮ 各耕作处理的施肥量相

同ꎮ 施肥量为: Ｎ １５０ ｋｇ ｈｍ－２、 Ｐ ２ Ｏ５ １２０ ｋｇ
ｈｍ－２、Ｋ２Ｏ ９０ ｋｇｈｍ－２ꎬ其中氮、磷、钾肥分别为尿

素、磷酸二铵和氯化钾ꎮ ５０％氮肥、全部磷肥和钾肥
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表 １　 ２００７—２０１８ 年土壤耕作次序

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｔｉｌｌａｇｅ ｓｙｓｔｅｍｓ ｆｒｏｍ ２００７ ｔｏ ２０１８

处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
试验年度 Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｙｅａｒ

２００７ ２００８ ２００９ ２０１０ ２０１１ ２０１２ ２０１３ ２０１４ ２０１５ ２０１６ ２０１７ ２０１８
Ｃ / Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ Ｃ
Ｓ / Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ Ｓ
Ｎ / Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ Ｎ
Ｎ / Ｓ Ｎ Ｓ Ｎ Ｓ Ｎ Ｓ Ｎ Ｓ Ｎ Ｓ Ｎ Ｓ
Ｓ / Ｃ Ｓ Ｃ Ｓ Ｃ Ｓ Ｃ Ｓ Ｃ Ｓ Ｃ Ｓ Ｃ
Ｃ / Ｎ Ｃ Ｎ Ｃ Ｎ Ｃ Ｎ Ｃ Ｎ Ｃ Ｎ Ｃ Ｎ

　 　 注:Ｎ:免耕ꎻＳ:深松ꎻＣ:翻耕ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｎ: Ｎｏ￣ｔｉｌｌａｇｅꎻ Ｓ: Ｓｕｂｓｏｉｌｉｎｇꎻ Ｃ: Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｉｌｌａｇｅ.

在播前施用ꎬ剩余 ５０％氮肥在大喇叭口期追施ꎮ 其

他田间管理措施同当地大田生产ꎮ
１.３　 土壤样品的采集与分析

于 ２０１８ 年春玉米收获后ꎬ用土钻采集 ０~１０ ｃｍ
土层的样品ꎬ其中每个小区按“Ｓ”形采样法采集 ６
个点ꎬ去除土壤中石砾和植物残茬等杂物现场混匀

为 １ 份土壤样品ꎬ３ 个重复小区采集 ３ 个重复样品ꎮ
置于密封袋放入冰盒中带回实验室ꎮ 土样带回实

验室后分成两份:一份过 ２ ｍｍ 筛后置于 ４℃冰箱保

存ꎬ用于测定微生物功能多样性、微生物量碳和水

溶性有机碳含量ꎻ另一份置于通风、干燥、阴凉的室

内风干ꎬ将风干样过 ０.２５ ｍｍ 和 １ ｍｍ 筛用于测定

有机碳和易氧化有机碳含量ꎮ
１.３.１　 土壤因子测定 　 土壤微生物量碳用氯仿熏

蒸浸提法[１５] 测定ꎻ水溶性碳用去离子水浸提法[１６]

测定ꎻ易氧化有机碳用 ３３３ ｍｍｏｌＬ－１ ＫＭｎＯ４ 氧化

法[１７]测定ꎻ土壤颗粒有机碳的提取采用六偏磷酸钠

分散法[１８] 测定ꎬ土壤总有机碳用重铬酸钾－外加热

法[１９]测定ꎮ
１.３.２　 土壤微生物群落功能多样性的测定 　 土壤

微生物功能多样性采用 Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯ 平板法测定ꎬ具
体操作步骤参照 Ｃｌａｓｓｅｎ[２０] 等的方法ꎮ 称取相当于

５.０ ｇ 风干土壤的新鲜土壤样品置于无菌三角瓶中ꎬ
加入 ４５ ｍＬ ０.８５％灭菌的 ＮａＣｌ 溶液ꎬ封口ꎬ震荡 ３０
ｍｉｎ(１６０ ｒｍｉｎ－１)ꎬ静置后去其上清液ꎬ在超净工

作台 上ꎬ 采 用 十 倍 稀 释 法ꎬ 用 无 菌 ＮａＣｌ 溶 液

(０.８５％)稀释至 １０－３ꎬ随后用 ８ 通道移液器将上述

稀释液加入 Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯ 微平板(ＥＣＯ Ｍｉｃｒｏ Ｐｌａｔｅꎬ
美国 Ｍａｒｉｘ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ Ｃｏｒｐｏｒａｔｉｏｎ) 上ꎬ每孔 １５０
μＬꎮ 将接种好的微平板放入 ２５℃条件下培养ꎬ每 ２４
ｈ 用 Ｂｉｏｌｏｇ 微生物自动读数装置读取 Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯ 微

平板在 ５９０ ｎｍ 波长下的吸光值ꎬ连续测定 １０ ｄꎮ
１.４　 数据处理与统计分析

Ｂｉｏｌｏｇ－ ＥＣＯ 平板每孔 的 平 均 颜 色 变 化 率

(ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎬ ＡＷＣＤ)是反映土壤

中可培养微生物对不同底物(碳源)的利用能力ꎬ在
一定程度上反映了土壤微生物的代谢活性ꎬＡＷＣＤ
值越大ꎬ表示土壤微生物利用碳源的能力越强ꎬ代
谢活性越高[２１]ꎬ计算公式如下:

ＡＷＣＤ ＝ ∑(Ｃ ｉ － Ｒ) / ｎ (１)
式中ꎬＣ ｉ 为各反应孔的吸光值ꎻＲ 为对照孔的吸光
值ꎻＣ ｉ － Ｒ < ０ 的反应孔在计算中默认为零ꎻｎ 为碳

源数目ꎬ为 ３１ꎮ
土壤微生物群落丰富度指数(Ｓ)表征土壤微生

物的丰富度ꎬ其值越高表明微生物群落越丰富ꎬ采
用反应孔(吸光值≥０.２５ 则代表该孔的碳源被利

用)的数目表示ꎮ
Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数(Ｈ)、均匀度指数

(Ｅ)和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数(Ｄ)表征微生物多样性程度ꎬ计
算公式如下:

Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数(Ｈ):
Ｈ ＝－ ∑(Ｐ ｉ × ｌｎＰ ｉ ) (２)

式中ꎬＰ ｉ 表示第 ｉ 孔相对吸光值与整板平均相对吸

光值总和的比值ꎬ即:
Ｐｉ ＝ (Ｃ ｉ － Ｒ) /∑(Ｃ ｉ － Ｒ) (３)

均匀度指数(Ｅ):
Ｅ ＝ Ｈ / ｌｎＳ (４)

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数(Ｄ):
Ｄ ＝ １ － ∑ (Ｐ ｉ) ２ (５)

本试验采用培养 １６８ ｈ 的数据进行土壤微生物

功能多样性的计算.
试验数据采用 Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 进行初步处理分析ꎬ

采用 ＳＰＳＳ １９.０ 进行方差分析及差异显著性检验

(ＬＳＤ 法)和主成分分析ꎬＣａｎｏｃｏ ５.０ 软件进行冗余

(ＲＤＡ)分析ꎬ图形采用 Ｏｒｉｇｉｎ ８.５、Ｃａｎｏｃｏ ５.０ 绘制ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 不同耕作处理下土壤微生物群落的碳源代谢

活性

　 　 ６ 种耕作处理的土壤 ＡＷＣＤ 值均随着培养时间
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的延长呈现逐渐上升的趋势(图 １)ꎮ ０ ~ ２４ ｈ 内各

处理的 ＡＷＣＤ 值一直趋近于零ꎬ表明碳源在 ２４ ｈ 之

内基本未被利用ꎬ处于微生物适应期ꎻ培养 ２４ ~ １６８
ｈ 内ꎬＡＷＣＤ 值呈现急速上升趋势ꎬ表明土壤微生物

逐渐适应了 Ｂｉｏｌｏｇ 微平板的基质环境ꎬ进入对数生

长期ꎬ此时碳源被微生物快速消耗ꎬ微生物代谢活

性较强ꎻ培养 １６８ ｈ 后ꎬ各处理的 ＡＷＣＤ 值增长速度

逐渐减缓ꎬ土壤微生物的生长趋于稳定ꎮ 不同耕作

处理间土壤微生物群落的 ＡＷＣＤ 值在培养 ４８ ｈ 开

始出现显著差异ꎬＮ / Ｓ 和 Ｎ / Ｎ 处理的 ＡＷＣＤ 值在 ４８
~９６ ｈ 内接近ꎬ均显著高于 Ｓ / Ｓ、Ｓ / Ｃ、Ｃ / Ｎ 和 Ｃ / Ｃ 处

理ꎬ在 １２０ ｈ 时 Ｎ / Ｓ 处理的 ＡＷＣＤ 值达到最高ꎬ显著

高于其他处理ꎮ 在 １６８ ｈ 处微生物进入生长稳定

期ꎬ此时 Ｎ / Ｓ 处理的 ＡＷＣＤ 值较 Ｎ / Ｎ、Ｓ / Ｓ、 Ｓ / Ｃ、
Ｃ / Ｎ和 Ｃ / Ｃ 处理分别高出 ９.５１％、２１.９０％、２９.８９％、
３７.１３％和 ５４.５４％(Ｐ<０.０５)ꎮ 同时ꎬＮ / Ｎ、Ｓ / Ｓ、Ｓ / Ｃ
和 Ｃ / Ｎ 处理的 ＡＷＣＤ 值也较 Ｃ / Ｃ 处理显著提高

４１.１２％、２６.７８％、１８.９８％和 １２.７０％ꎮ 因此ꎬ少耕和

免耕的耕作方式可以显著提高土壤微生物的碳源

代谢活性ꎬ且 Ｎ / Ｓ 处理的效果最佳ꎮ
２.２　 不同耕作处理下土壤微生物群落的功能多样

性指数

　 　 不同的多样性指数反映了土壤微生物群落功

能多样性的不同方面ꎮ Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ 指数和均

匀度指数越高表明微生物群落的多样性越高ꎻ
Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数越大ꎬ表示微生物群落内的优势种越

突出ꎮ 由表 ２ 可知不同耕作措施下的土壤微生物群

落功能多样性指数存在一定差异ꎮ 与 ＡＷＣＤ 值相

似ꎬＮ / Ｓ、Ｎ / Ｎ 可以提高土壤的丰富度指数 ( Ｓ)、
Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ 指数(Ｈ)和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数(Ｄ)ꎬ且均

与 Ｃ / Ｃ 处理达到显著差异(Ｐ<０.０５)ꎬ而均匀度指数

(Ｅ)较 Ｃ / Ｃ 处理有所降低(Ｐ<０.０５)ꎮ 表明 Ｎ / Ｓ 和

Ｎ / Ｎ 处理的土壤微生物种群丰富ꎬ优势种群突出ꎬ
对碳源的利用程度较高ꎬ但降低了群落的均匀度

指数ꎮ

２.３　 不同耕作处理下土壤微生物的碳源利用特征

根据 Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯ 微平板上碳源官能团的不同

将 ３１ 种碳源划分为 ６ 类ꎬ包括糖类(１０ 种)、氨基酸

类(６ 种)、羧酸类(７ 种)、多聚物类(４ 种)、多酚化

合物类(２ 种)和多胺类(２ 种) [２２]ꎮ 本试验对 １６８ ｈ
处的吸光值进行土壤微生物碳源利用特征的计算ꎬ
结果表明(图 ２):各处理土壤微生物对 ６ 类碳源的

利用程度依次为:氨基酸类>糖类>羧酸类>多聚物

类>多胺类>多酚化合物类ꎬ可见氨基酸类、糖类和

羧酸类物质是该地区土壤微生物利用的主要碳源ꎮ
其中 Ｎ / Ｓ、Ｎ / Ｎ 和 Ｓ / Ｓ 处理土壤微生物对 ６ 类碳源

的利用能力均大于 Ｃ / Ｃ 处理ꎮ 与 Ｃ / Ｃ 处理相比ꎬ
Ｓ / Ｃ和 Ｓ / Ｓ 处理显著提高了对糖类、多聚物类和多

胺类碳源的利用能力ꎻＮ / Ｎ 处理显著提高了对糖

类、羧酸类、多聚物类和多胺类碳源的利用能力ꎻＣ / Ｎ
处理显著提高了对多胺类碳源的利用能力ꎻＮ / Ｓ 处理

显著提高了对各类碳源的利用能力ꎮ 同时ꎬＮ / Ｓ 处理

对氨基酸类、多聚物类、多酚化合物类和多胺类碳源

的利用能力也显著高于 Ｎ / Ｎ、Ｓ / Ｃ 和 Ｃ / Ｎ 处理ꎮ

　 　 注:图中不同小写字母表示同一时间点不同耕作处

理间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
Ｎｏｔｅ:Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｇｕｒｅ ｉｎｄｉｃａｔｅ

ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆ￣
ｆｅｒｅｎｔ ｔｉｌｌａｇｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ａｔ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｔｉｍｅ ｐｏｉｎｔ.

图 １　 不同耕作处理下土壤微生物群落的平均颜色变化率

Ｆｉｇ.１　 ＡＷＣＤ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

表 ２　 不同耕作处理的土壤微生物功能多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ Ｓ Ｈ Ｅ Ｄ

Ｎ / Ｓ ２６.００±１.７３ａ ３.１８±０.０４ａ ０.９８±０.０１ｃ ０.９５±０.００１ａ
Ｓ / Ｃ ２３.３３±１.５３ａｂ ３.１０±０.０７ａｂ ０.９８±０.０２ｂｃ ０.９５±０.００３ａｂ
Ｃ / Ｎ ２１.３３±３.２１ｂｃ ３.１０±０.０５ａｂ １.０１±０.０１ａｂ ０.９５±０.００４ａｂ
Ｎ / Ｎ ２５.００±１.７３ａ ３.１９±０.０５ａ ０.９９±０.０１ｂｃ ０.９５±０.００４ａ
Ｓ / Ｓ ２４.００±１.００ａｂ ３.１２±０.０４ａｂ ０.９８±０.０２ｂｃ ０.９５±０.００３ａ
Ｃ / Ｃ １９.３３±１.５３ｃ ３.０６±０.０６ｂ １.０３±０.０２ａ ０.９４±０.００５ｂ

　 　 注:表中同列标有不同小写字母表示各处理间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ 下同ꎮ
Ｎｏｔｅ:Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ (Ｐ<０.０５) ａｍｏｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ａｒｅ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｂｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.
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　 　 注:不同小写字母表示同一碳源在不同耕作处理间差

异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒ￣

ｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｔｉｌｌａｇｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ (Ｐ<
０.０５) .

图 ２　 不同耕作处理下土壤微生物对六类碳源的利用状况
Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｉｘ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ

ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２.４　 土壤微生物碳源利用的主成分分析

采用主成分分析来研究不同耕作处理下土壤

微生物群落对 ３１ 种碳源的利用情况ꎮ 根据主成分

个数的提取原则(相对应特征值大于 １ 的主成分)
共提取了前 １０ 个主成分ꎬ累积方差贡献率达到

９０.７１％ꎬ可以解释大部分原变量特征ꎮ 其中第一主

成分(ＰＣ１)的贡献率为 ２７.３４％ꎬ权重最大ꎻ第二主

成分(ＰＣ２)次之ꎬ贡献率分别为 １２.７１％ꎬ第 ３~１０ 主

成分的贡献率较小ꎬ分别为 ３.６５％ ~１０.５７％ꎬ因此本

文选取前 ２ 个主成分来表征微生物群落的碳源代谢

特征ꎮ
主成分分析还表明不同耕作处理的土壤微生

物群落在 ＰＣ 轴上有明显的分布差异(图 ３)ꎮ 在

ＰＣ１ 轴上ꎬ Ｓ / Ｓ、Ｎ / Ｓ 和 Ｎ / Ｎ 处理分布在正方向ꎬ
Ｃ / Ｃ、Ｃ / Ｎ 和 Ｓ / Ｃ 处理分布在负方向ꎮ 在 ＰＣ２ 轴

上ꎬＮ / Ｎ、Ｎ / Ｓ、Ｓ / Ｃ 和 Ｃ / Ｃ 处理主要分布在正方向ꎬ
Ｃ / Ｎ 和 Ｓ / Ｓ 处理主要分布在负方向ꎮ 进一步进行

方差分析(表 ３)可知不同耕作处理在 ＰＣ１ 和 ＰＣ２
上的得分系数出现显著差异ꎮ 在 ＰＣ１ 轴上ꎬＮ / Ｓ、
Ｎ / Ｎ、Ｓ / Ｓ、Ｓ / Ｃ 处理与 Ｃ / Ｃ 处理的分布差异显著ꎬ表
明碳源利用方式不同ꎮ 在 ＰＣ２ 轴上ꎬ Ｎ / Ｓ、 Ｓ / Ｃ、
Ｃ / Ｎ、Ｎ / Ｎ 处理与 Ｃ / Ｃ 处理的分布差异不显著ꎬ表
明碳源利用方式相近ꎮ
２.５　 土壤微生物碳源利用与环境因子的冗余分析

选取土壤总有机碳(ＳＯＣ)及其活性组分指标

(易氧化有机碳 ＥＯＣ、水溶性有机碳 ＷＳＯＣ、微生物

量碳 ＭＢＣ、颗粒有机碳 ＰＯＣ)作为环境因子变量与

　 　 注:同一耕作处理的 ３ 个点代表 ３ 个重复ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｔｈｒｅｅ ｐｏｉｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｔｉｌｌａｇｅ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｒｅｅ ｄｕｐｌｉｃａｔｅｓ.

图 ３　 不同耕作处理下土壤微生物群落主成分分析

Ｆｉｇ.３　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

表 ３　 不同耕作处理的主成分得分系数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ＰＣ ｓｃｏｒｅｓ ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ＰＣ１ ＰＣ２

Ｎ / Ｓ ４.４８±１.４５ａ －０.０６±１.２０ａｂ
Ｓ / Ｃ －１.３４±０.０６ｄ ０.０８±１.５３ａ
Ｃ / Ｎ －３.０５±０.７９ｅ －０.４５±０.５２ａｂ
Ｎ / Ｎ ２.２２±０.５２ｂ １.６６±１.７８ａ
Ｓ / Ｓ ０.７１±０.５６ｃ －２.６５±２.２５ｂ
Ｃ / Ｃ －３.０３±０.３５ｅ ０.７０±２.１３ａ

土壤微生物碳源利用特征进行冗余分析(ＲＤＡ)ꎮ
表 ４ 是不同耕作措施下土壤有机碳及活性组分指

标ꎬ基本表现为免耕、深松以及两者相结合轮耕模

式下的有机碳及其活性组分的含量高于传统翻耕

措施ꎬ其中 Ｎ / Ｓ 处理下的 ＥＯＣ、ＭＢＣ 和 ＰＯＣ 与 Ｃ / Ｃ
处理相比均达到显著性差异ꎮ

冗余分析结果显示 Ａｘｉｓ１ 和 Ａｘｉｓ２ 的累积解释

率达到 ６５.６９％ꎬ特征根分别为 ０.６１１ 和 ０.０４６ꎬ相关

系数分别为 ０.９１５ 和 ０.８１５ꎬ两排序轴对应的环境变

量对于响应变量的解释贡献均达到统计学上的显

著水平ꎮ 如图 ４ 所示ꎬＡｘｉｓ１ 与 ＳＯＣ、ＥＯＣ、ＷＳＯＣ、
ＭＢＣ 和 ＰＯＣ 均呈正相关ꎬＡｘｉｓ２ 与 ＷＳＯＣ、ＰＯＣ 和

ＭＢＣ 呈正相关ꎬ与 ＳＯＣ 和 ＥＯＣ 呈负相关ꎮ ５ 个碳

指标的箭头连线均较长ꎬ且 ＳＯＣ 和 ＥＯＣ 与 Ａｘｉｓ１ 轴

的夹角较小ꎬ表明土壤微生物碳源代谢与这两个碳

指标的相关性较大ꎬ其中 ＳＯＣ、ＥＯＣ 对碳源利用类

型具有显著影响ꎮ ＭＢＣ 和 ＰＯＣ 与羧酸类碳源的相

关性较大ꎬＳＯＣ、ＥＯＣ 与糖类、氨基酸类和多酚化合

物类碳源的相关性较大ꎬ但 ＷＳＯＣ 与各类碳源的夹

角相对较大ꎬ相关度较低ꎮ
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表 ４　 不同耕作措施对土壤有机碳及其活性组分的影响

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｉｌｌａｇｅ ｍｅａｓｕｒｅｓ ｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｆｒａｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｃｔｉｖｅ ｃａｒｂｏｎ

处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ＳＯＣ / (ｇｋｇ－１) ＭＢＣ / (ｍｇｋｇ－１) ＷＳＯＣ / (ｍｇｋｇ－１) ＰＯＣ / (ｇｋｇ－１) ＥＯＣ / (ｇｋｇ－１)

Ｎ / Ｓ １６.０６±０.４５ａ ２３５.５５±７.０８ａｂ ４０.２１±０.５７ａｂ ３.５４±０.２７ａ １.７０±０.１０ａ
Ｓ / Ｃ １０.２３±０.３２ｃｄ ２２４.３８±１１.６４ｂｃ ３８.８４±１.４６ｂ ２.３０±０.３２ｂ １.０８±０.０６ｄ
Ｃ / Ｎ １０.３５±０.４１ｃｄ ２２７.０６±６.７９ｂｃ ３９.２９±２.２９ａｂ ３.８３±０.３０ａ １.２２±０.０９ｃ
Ｎ / Ｎ １２.４１±０.４３ｂ ２４９.６４±１２.７５ａ ４１.９４±１.９４ａ ２.６２±０.３２ｂ １.５１±０.０５ｂ
Ｓ / Ｓ １０.８７±０.４０ｃ ２３４.６１±５.３４ａｂ ３９.３１±２.４１ａｂ ２.４６±０.１４ｂ １.４４±０.０７ｂ
Ｃ / Ｃ ９.８４±０.５５ｄ ２１７.５７±９.９４ｃ ３８.１１±０.８９ｂ ２.５６±０.２４ｂ ０.９８±０.０７ｄ

　 　 注:实线代表土壤微生物对 ６ 类碳源的利用ꎬ虚线代表环境

因子(土壤有机碳及其组分指标)ꎮ ＳＯＣ:土壤有机碳ꎻＥＯＣ:易
氧化有机碳ꎻＷＳＯＣ:水溶性有机碳ꎻＭＢＣ:微生物量碳ꎻＰＯＣ:颗
粒有机碳ꎮ

Ｎｏｔｅ:Ｔｈｅ ｓｏｌｉｄ ｌｉｎｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ６ ｔｙｐｅｓ ｏｆ
ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｂｙ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｏｔｔｅｄ ｌｉｎｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ
ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ( ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｉｔｓ ｆｒａｃｔｉｏｎｓ) . ＳＯＣ:
Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎻ ＥＯＣ: Ｅａｓｉｌｙ ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎻ ＷＳＯＣ:
Ｗａｔｅｒ ｓｏｌｕｂｌｅ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎻ ＭＢＣ: Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎꎻ
ＰＯＣ: Ｐａｒｔｉｃｕｌａｔｅ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ.

图 ４　 土壤微生物功能多样性的冗余分析

Ｆｉｇ.４　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

３　 讨　 论

微生物在农田生态系统中起重要作用ꎬ其结构

和功能的多样性在一定程度上反映了农田生态系

统的基本状况[４]ꎮ 本研究发现ꎬ免耕和少耕等轮耕

的耕作方式较传统翻耕显著提高了土壤微生物的

碳源代谢活性(图 １)ꎬ碳源代谢活性较高的土壤也

具有较高的微生物多样性指数ꎬＮ / Ｓ 和 Ｎ / Ｎ 处理的

Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ 指数、丰富度指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

均较高(表 ２)ꎮ 这主要与土壤扰动程度引起的土壤

环境变化以及秸秆的还田量有关ꎮ 有研究表明[２３]ꎬ
土壤耕作对土壤含水量、容重、ｐＨ 值和土壤全氮等

有显著影响ꎬ土壤理化性质等的变化影响着微生物

生存的微环境ꎬ进而影响土壤微生物群落的种类、
活性和分布的关键因素ꎮ Ｃ / Ｃ 处理长期频繁地扰

动土壤ꎬ加快了表层土壤有机质的矿化[２４]ꎬ导致大

团聚体比例降低[２５]ꎬ同时会引起水分的大量损失ꎬ
破坏了微生物生存的土壤环境ꎬ使微生物的代谢活

性降低ꎮ 免耕和深松措施较翻耕减少了对土壤的

扰动ꎬ改善了土壤结构和理化性质ꎬ有效降低耕作

层的土壤容重ꎬ增加毛管孔隙的比例ꎬ使土壤能够

容纳更多的水分ꎬ进而提高了微生物的代谢活

性[２６]ꎮ Ｎ / Ｓ 处理的轮耕模式既避免了对耕层土壤

过度扰动ꎬ也对土壤的通气以及透水性等理化性状

和生物性状起到调控作用[２７]ꎬ更大程度地保持了土

壤原有的结构体ꎬ有利于土壤微生物代谢活性的维

持ꎬ且 Ｎ / Ｓ 的秸秆还田量(１４ ４３３ ｋｇｈｍ－２)高于其

他处理(１２ ６３６ ~ １４ ２０５ ｋｇｈｍ－２)ꎬ大量秸秆覆盖

于地表ꎬ为土壤微生物提供了丰富的碳源和物质来

源ꎬ因此微生物的碳源代谢活性达到最高ꎮ 这与姬

艳艳[２８]和邵泱峰[２９]等研究结果相似ꎮ 但也有研究

认为ꎬ过高的秸秆还田量(１３ ０００ ｋｇｈｍ－２)会对土

壤微生物碳源代谢活性产生不利影响[３０]ꎬ这与试验

地的土壤类型、土壤肥力、气候条件等有关ꎬ东北地

区黑土有机质含量高ꎬ秸秆还田量过高会导致土壤

碳、氮比例失调ꎬ从而抑制了微生物代谢活性ꎬ而在

本试验西北半湿润易旱区ꎬ黑垆土有机质含量低ꎬ
接近全量秸秆还田后ꎬ可以增加土壤有机碳、活性

有机碳和全氮含量ꎬ继而增加微生物活性ꎮ 土壤微

生物多样性的变化也通常受到土壤理化因子等环

境因素的驱动[３１－３３]ꎬ前人研究结果显示[５－６]ꎬ西北黑

垆土区秸秆还田后的少耕和免耕措施可以有效增

加土壤有机碳含量ꎬ改善土壤理化性质ꎬ减少土壤

中水分的蒸发ꎬ使植物生长代谢加快、根系分泌物

增多ꎬ因此会促进土壤微生物的生长ꎬ增加其多样

性ꎮ 土壤微生物量与微生物群落结构具有显著相

关性[３４]ꎮ 一些研究也表明ꎬ免耕土壤的微生物

Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ 指数、丰富度指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

都显著高于传统耕作[３５－３６]ꎮ 如 Ｂａｌｏｔａ 等[３７] 研究认

为耕作强度的降低会增加土壤微生物多样性ꎮ 张

志政等[１１]的研究也发现ꎬ深松改善了耕层土壤物理

结构ꎬ使土壤的微生物 Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ 指数、丰富

０２ 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 干旱地区农业研究　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 第 ３８ 卷



度指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数都显著提高ꎮ 所以在秸秆还

田下ꎬ少耕、免耕等耕作措施比传统翻耕更有利于

维持土壤微生物的活性及多样性ꎮ
微生物对不同类型碳源的相对利用程度可以

反映微生物的代谢功能类群[３８]ꎮ 主成分分析结果

显示ꎬ在秸秆还田基础上的 ６ 种耕作措施下土壤微

生物利用的主要碳源为氨基酸类、糖类和羧酸类物

质(图 ２)ꎬ可能是因为秸秆还田后显著增加了氨基

酸和单糖等物质的含量[３９]ꎬ进而促进了以偏好氨基

酸类、单糖类物质为碳源的微生物群落的生长发

育ꎬ这与李春格[４０] 和邵丽[４１] 等的研究结果一致ꎮ
根据已有研究认为玉米根系分泌物组分有利于土

壤中偏好羧酸类碳源的微生物种群增长[３８ꎬ４２]ꎮ 不

同耕作处理在 ＰＣ 轴坐标上的分布存在显著差异与

在该轴上的碳源利用能力是相互对应的[４３]ꎮ 其中

Ｎ / Ｓ 对氨基酸类、糖类和羧酸类碳源利用能力的显

著提高是导致其代谢活性最强的原因之一ꎬ而 Ｎ / Ｎ
仅显著提高了对糖类和羧酸类碳源利用能力ꎬＳ / Ｓ
和Ｓ / Ｃ仅显著提高了对糖类碳源的利用能力ꎬ这也

是导致其碳源代谢活性较强的原因之一ꎮ 充分说

明氨基酸、糖类和羧酸这 ３ 类碳源是导致微生物代

谢呈现差异的敏感碳源ꎬ这与吴迪等[４４] 的研究结果

一致ꎮ 冗余分析结果表明ꎬ耕作方式对土壤微生物

群落结构产生了影响ꎻＳＯＣ 和 ＥＯＣ 主要通过影响土

壤微生物对糖类、多酚化合物类和氨基酸类碳源的

利用来影响土壤微生物的碳源代谢特征ꎬ而土壤有

机碳是影响微生物群落结构变化的关键因素[４５]ꎬ所
以以糖类、多酚化合物类和氨基酸类碳源为主要能

源物质的微生物较活跃ꎮ 这与 Ｌｉ 等[４６] 的研究结果

一致ꎬ即土壤有机碳是引起微生物碳源代谢发生分

异的重要因素ꎮ Ｃｈｅｎ 等[３４] 研究发现ꎬ总有机碳和

微生物生物量碳是影响土壤微生物群落结构的主

要因素ꎬ土壤有机碳能够为土壤微生物提供丰富的

碳源ꎬ影响土壤微生物群落结构ꎮ 本研究结果与其

相一致ꎬ也表明微生物碳源代谢与 ＳＯＣ 的相关性较

好ꎬ在一定条件下ꎬ土壤中较高的有机碳含量与较

高的微生物活性和生物量是一致的ꎮ

４　 结　 论

秸秆还田基础上ꎬ免耕、少耕的土壤微生物碳

源代谢活性显著高于翻耕ꎬ且相应的微生物多样性

指数(丰富度指数、Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数)也显著高于翻耕处理ꎬ其中 Ｎ / Ｓ 处理的土壤

微生物代谢活性和多样性指数均较高ꎮ 土壤微生

物对碳源利用的偏好因耕作方式不同有所差异ꎬ其

中氨基酸类、糖类和羧酸类物质是微生物主要利用

的碳源ꎬＳＯＣ 和 ＭＢＣ 主要通过影响土壤微生物对糖

类、氨基酸类和羧酸类碳源的利用来影响土壤微生

物的碳源代谢ꎬ其中 Ｎ / Ｓ 轮耕处理对各类碳源的利

用率都高于 Ｃ / Ｃ 处理ꎮ 所以ꎬＮ / Ｓ 轮耕是适宜该地

区的推荐耕作模式ꎮ
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