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荒漠草原不同植被类型土壤微生物群落功能多样性
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　　摘　要：利用Biolog EcoplateTM技术通过对荒漠草原生态系统中沙米、白沙蒿、柠条、沙冬青和人工乔木林5种
植被类型土壤微生物群落功能多样性分析�以探讨不同植被类型对土壤微生物群落代谢功能多样性的影响。结果
表明�5种植被类型土壤微生物群落代谢活性有显著的差异（ P＜0．01） �5种植被类型土壤微生物群落利用碳源的
种类也存在差异�氨基酸类、羧酸类和糖类是其主要的碳源利用类型。在Biolog ECO 板培养基接种培养96h 后�5
种植被类型土壤微生物群落多样性显示�物种丰富度指数（ R）和均匀度指数（ EH）差异显著�Shannon 指数（ H′）差异
不显著。

关键词：植被类型；微生物群落水平生理剖面；Biolog 生态板；土壤微生物群落功能多样性
中图分类号：S154．3　　文献标识码：A　　文章编号：1000-7601（2009）05-0149-07

　　植被类型对土壤微生物群落结构、多样性及生
态功能有着重要的影响［ 1�2］ 。在生态恢复实践中�
随着对地下部分重要性认识的深入�微生物在生态
系统中的作用备受关注［ 3～5］ 。研究发现�土壤微生
物因其丰富的多样性在生态系统中具有决定性影

响�它们通过分解土壤有机质、同化无机营养�驱动
土壤养分的循环�并影响地面植物的生长发育和多
样性［ 6］ 。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［ 7］ �在土壤养分循环、系统稳定性和
抗干扰能力以及土壤可持续发展中占据主导地

位［ 8］ 。土壤微生物是由多个微生物种群组成的微生
物群落�其群落结构和多样性能够敏感地反映生态
功能和环境变化�是生态环境恢复的最先锋者�受植
被类型和多样性的影响�对植物的生产力和多样性
以及生态系统功能的发挥有着重要的作用［ 9～12］ 。
因此�研究植被对土壤微生物群落的影响�揭示土壤
微生物对植被恢复的响应关系�对选择合适的植被
类型进行生态恢复和重建具有重要意义。

以BIOLOG 微孔板碳源利用为基础的分析方法
为表述微生物群落功能代谢多样性提供了一种简单

快速的方法�并得到了广泛应用［ 13～17］ 。BIOLOG 法
通过测试微生物对单一碳源利用程度�反映微生物
群落水平的生理剖面（Community Level Physiological
Profiles �CLPPs） 以及微生物群落功能多样性�其依
据的原理是BIOLOG 代谢多样性类型的变化与微生
物群落组成的变化相关［ 18�19］ 。BIOLOG 生态板（E-

coplates）是有三个重复的96孔反应微平板�至少有9
种是植物根系分泌物的组分［ 19］ �适合于土壤微生物
群落功能多样性研究。土壤微生物在微平板反应
中�其新陈代谢过程中产生的脱氢酶能降解四氮叠
茂变成紫色�根据每孔颜色变化程度可以反映土壤
微生物对31种不同单一碳源的代谢能力。

Garland 等［ 13］ 首次将这种方法应用于土壤微生
物群落研究�郑华［ 20］ 等研究了中国南方红壤丘陵区
退化生态系统土壤微生物多样性�认为天然次生林
土壤微生物群落多样性高于人工林和荒地�自然恢
复更有利于改善土壤微生物的结构和功能。姚槐应
等［ 2］ 在供试土壤为红壤的条件下�分析了不同土地
利用方式对微生物多样性的影响�指出土地利用方
式能显著影响微生物多样性�其中茶叶园土壤微生
物对各类碳源的利用能力均很低�呈现出非常独特
的微生物功能多样性。目前该方法已被有效地应用
于评价不同植被类型和不同土壤管理措施以及污染

对土壤微生物群落功能代谢多样性的影响［ 21～23］ 。
本研究采用BIOLOG 方法探讨荒漠草原生态系统中
不同植被类型对土壤微生物群落代谢功能多样性的

影响�为荒漠草原的退化治理提供微生物学依据。
1　研究区概况

试验设在宁夏灵武白芨滩国家级自然保护区�
保护区属荒漠类型生态系统�分布有干旱沙地、荒漠
草原和流动沙丘等。保护区气候干燥�蒸发量强�年



平均气温为6．7℃～8．8℃�7月最热�1月最冷。
≥10℃年平均积温为3334．8℃�无霜期年平均154
d 。该区降水以雨水为主�多年平均降水量255．2
mm�尤以7、8、9月最多�平均占全年降水量的
61．6％。年平均蒸发量为2862．2mm�为降水量的
10．5倍［ 24］ 。保护区主要土壤类型是灰钙土和风沙
土�其地带性土壤为灰钙土。灰钙土发育于暖温带
荒漠草原黄土母质上�其母质来源于第四纪洪积冲
积物�成土过程包括腐殖质积累过程与钙化过程。
风沙土的母质是干旱与半干旱地区于沙性母质上形

成的仅具AC 层的幼年土�处于土壤发育的初级阶
段。白芨滩国家自然保护区生态系统极其脆弱�保
护区77％的土地面积属荒漠化土地�地带性植被是
荒漠草原�植被的恢复和保护是其可持续发展的重
要任务。
2　材料与方法
2．1　样品采集

选择沙米群落（对照） 、白沙蒿群落、柠条荒漠、
沙冬青荒漠和人工乔木混交林五种植被类型�各植
被群落优势种见表1。采集优势种沙米、白沙蒿、柠
条、沙冬青和人工乔木混交林地土壤样品�样地间土
壤类型和地形等生态因子基本一致�土壤类型均为
风沙土。在每一样地�按5点取样法随机取样�靠近
优势种根基取土。各取样点分0～15cm�15～30cm

和30～45cm 三层�除去地表可见的动植物残体�按
5点挖5穴的土柱分别混匀为一土样�共采集土样
15份。将取好的样品放入无菌的塑料袋内�带回实
验室内过2mm 筛用于测定微生物群落功能多样性
（只测定0～15cm 土层内的土壤样品） �其它土壤样
品经处理后备用。
2．2　仪器设备

Biolog ECO —plateTM生态板购自 BIOLOG 公司
（BIOLOG�Inc ．�CA�USA） �采用 Microstation system
（BIOLOG Inc ．�USA）进行测定和数据读取。
2．3　BIOLOG 测定

试验采用有31种碳源的Biolog ECOPlateTM系统
分析微生物群落的代谢特征�即代谢功能多样性
（metabolic functional diversity） 。ECO 板的接种液的制
备采用Classen 的方法［ 25］ 。在超净工作台上称取10
g 土样�放入90ml 已灭菌的0．9％ NaCl 生理盐水
中�室温下在摇床上中速振荡30min �最终的稀释比
例为1∶100。用8孔移液器向ECO 板各孔中加入
150μl 稀释液�每个土样三次重复�将接种好的ECO
板放在保湿的无菌塑料容器中�并放入28℃的恒温
培养箱中�分别于24�48�72�96�120h 和144h 测定
波长为590nm 的光密度值�光密度值在Biolog mi-

crostation 读数器上进行测定。在每个生态板上微生
物群落活性用平均颜色变化率（Average well-color de-

velopment �AWCD）表达。
表1　采样点信息

Table 1　Infor mation on soil sampling location
植被类型

Types of vegetation
优势种

Dominant vegetation
经度

Longitude
纬度

Latitude
海拔（m）
Elevation

恢复年限（a）
Duration for
restoration

沙米群落
Community of Agriphyllumsquarrosum

沙米
Agriphyllumsquarrosum 106°26′06．5″ 37°55′28．3″ 1233 10

白沙蒿群落
Community of Artemisia sphaerocephala krasch

白沙蒿
Artemisia sphaerocephala krasch 106°26′07．6″ 37°55′27．6″ 1240 10

柠条荒漠
Desert grassland of Caragana korshinskii

柠条
Caragana korshinskii 106°26′06．5″ 37°55′28．3″ 1174 10

沙冬青荒漠
Desert grassland of Ammopiptanthus
mongolicus

沙冬青
Ammopiptanthus mongolicus 106°31′45．9″ 37°57′21″ 1384 10

人工乔木混交林
Artificial arbor mixed stands of Pinaceae
sylvestris L ．＆Robinia pseudoacacia L ．

樟子松和刺槐
Pinaceae sylvestris L ．＆
Robinia pseudoacacia L ．

106°44′18．3″ 38°05′36．8″ 1356 10

2．4　数据统计
Biolog 生态板中孔的平均颜色变化率（ AWCD）

计算方法如下［ 13�26�27］ ：AWCD＝∑（ C—R）／n�公式
中 C 为每个碳源孔在590nm 的光密度值�R 为对
照孔的光密度值�n 为培养基碳源种类数�生态板 n

为31。培养基的丰富度（Richness）和多样性（Diversi-
ty）与植物生态学中的计算公式相同。丰富度指数
指被利用的碳源的总数目�即颜色变化孔数�光密度
值0．25是其颜色变化的最低阈值［ 28］ 。多样性指数
采用Shannon —Weinner 指数（ H′） ：H′＝—∑（ Pi ×
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ln Pi） �式中 Pi 为第i 孔的光密度值与对照孔的光密
度值之差与微平板上所有孔的光密度总差的比值�
即 Pi ＝（ C—R）／∑（ C—R） ；均匀度指数：EH＝H′／

ln R。
本研究采用 AWCD 值在96h 的数据计算BI-

OLOG 板中微生物群落代谢类型�即群落功能多样
性�此时 AWCD 值接近0．6�这样可以比较颜色变化
率基本相同情况下BIOLOG 板的碳源利用情况�而
不考虑接种密度带来的差异［ 29�30］ �同时又考虑到
AWCD 正向反应的最低阈值0．25�在最短的时间内
各处理间达到较好的分辨率［ 27］ 。主成分分析应用
SPSS（version 13．0for Windows）软件的Data Reduction
程序。
3　结果与分析
3．1　土壤微生物群落总碳源利用的动力学特征

平均颜色变化率（ AWCD）是反映土壤微生物群
落代谢活性�即利用单一碳源的能力的重要指
标［ 26�31］ 。由图1可知�AWCD 值随着培养时间的延
长�不同植被类型土壤微生物群落利用碳源量呈逐
渐增加的趋势�但土壤微生物群落的 AWCD 增长趋
势不同。AWCD 在24h 之前均很小�说明在24h 之
内碳源基本未被利用；育温24h 后 AWCD 出现了变
化�碳源开始被明显利用�其中沙米和白沙蒿 AWCD
升高较快�柠条、人工乔木混交林和沙冬青 AWCD
变化缓慢�且相近。在育温至72h �沙米和白沙蒿
AWCD 相近�且明显高于柠条和人工乔木混交林�沙
冬青 AWCD 变化最小。经方差分析（见表2） �在培

养24h 后�5种植被类型土壤微生物群落代谢活性
差异不显著�48h 后�5种植被类型之间土壤微生物
群落代谢活性差异极显著。白沙蒿群落土壤微生物
利用碳源总数在72h 后都显著地高于其它植被类
型。随着培养时间的延长�不同植被类型土壤微生
物利用单一碳源的能力的大小顺序为：白沙蒿＞人
工乔木混交林＞柠条＞沙米＞沙冬青。白沙蒿
AWCD 最高�表明白沙蒿群落土壤微生物群落代谢
最快�活性最强；沙冬青荒漠土壤微生物代谢最慢�
活性最弱�且低于沙米群落。

图1　5种植被类型土壤微生物群落总碳源利用动力学特征
Fig ．1　Total carbon utilization kinetic characteristics of
soil microbial community under the 5kinds of vegetation

表2　5种植被类型土壤微生物群落代谢活性差异
Table 2　Average metabolic response under the 5kinds of vegetation

项目
Item 24h 48h 72h 96h 120h 144h
F 2．010 71．796 17．565 71．517 90．260 69．717

Sig ． 0．169 0．000 0．000 0．000 0．000 0．000
　　注：P＜0．01差异极显著
3．2　土壤微生物群落碳源利用类型的主成分分析

31种碳源的测定结果形成了描述微生物群落
代谢的多元向量�不易直观比较�因此将不同植被类
型在96h 后测定的31种不同碳源（BIOLOG 盘中A1
为对照）的光密度值运用SPSS 软件进行主成分分析
（Principal component analysis） �可以提供植被类型影
响土壤微生物群落的信息�能够解释隐含的存在于
群落间的功能差异［ 32］ 。对主成分的提取根据前几
个主成分的特征值大于1�且累计贡献率高于某一

特定值�一般采用70％的分量作为主成分�以进一
步确定引起这些差异的主要碳源［ 33�14］ 。方差分解
主成分提取分析（Total variance explained）表明（见表
3） �特征值大于1的主成分有7个�并且前3个主成
分累计贡献率大于70％。根据初始因子载荷矩阵
得知第一主成分（PC1） 、第二主成分（PC2）和第三主
成分（ PC3） 分别占总变异的32．93％、23．65％、
13．43％。第一主成分、第二主成分和第三主成分是
变异的主要来源�相关碳源在3个主成分上的荷载
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值�即相关系数见表4（只取大于0．5的值） 。
表3　方差分解主成分提取分析

Table 3　Analysis of total variance explained
主成分

Principal
component

初始特征值提取
Initial eigenvalues

Total Variance（ ％） Cumulative（ ％）

载荷值平方和
Extraction sums of squared loadings

Total Variance（ ％） Cumulative（ ％）
主成分1PC1 10．538 32．931 32．931 10．538 32．931 32．931
主成分2PC2 7．569 23．653 56．584 7．569 23．653 56．584
主成分3PC3 4．296 13．426 70．010 4．296 13．426 70．010

　　注：提取方法（ Extraction method） ：主成分分析法（Principal component analysis）
表4　BIOLOG—ECO 板上碳源在主成分上的载荷值

Table 4　Carbon substrates loaded on the principal components in analysis of BIOLOG ECO micro-plate data
对应微孔

Well
碳源底物

Carbon substrate
主成分1

PC1
主成分2

PC2
主成分3

PC3
A1 水 H2O — — —
A2 β—甲基—D—葡萄糖苷β—Methyl —D—Glucoside L 0．671 — —
A3 D—半乳糖酸—γ—内酯 D—Galactonic Acid —γ—Lactone — — 0．802
A4 L —精氨酸L —Arginine 0．588 — —
B1 丙酮酸甲酯Pyruvic Acid Methyl Eester 0．771 — —
B2 D—木糖 D—Xylose — 0．641 —
B3 D—半乳糖醛酸 D—Galacturonic Acid — — 0．747
B4 L —天门冬酰胺酸L —Asparagine 0．651 — —
C1 吐温—40Tween —40 0．660 — —
C2 i —赤藓糖醇i —Erythritol — 0．660 —
C3 2—羟基苯甲酸2—Hydroxy —Benzoic Acid — 0．660 —
C4 L —苯基丙胺酸L —Phenylalamine — 0．785 —
D1 吐温—80Tween —80 — 0．737 —
D2 D—甘露醇 D— Mannitol 0．776 — —
D3 4—羟基苯甲酸4—Hydroxy —Benzoic Acid 0．550 — —
D4 L —丝氨酸L —serine 0．575 — —
E1 α—环糊精α—Cyclodextrin — — —
E2 N—乙酰基—D—葡萄胺 A—Acetyl —D—Glucosamine 0．690 — —
E3 γ—羟基丁酸γ—Hydroxybutyric Acid — — 0．759
E4 L —苏氨酸L —Threomine 0．696 — —
F1 糖原 Glycogen — 0．594 —
F2 D—葡糖胺酸 D—Glucosaminic Acid — — —
F3 衣康酸Itaconic Acid — — —
F4 葡萄糖—L —谷氨酸 Glycose —L —Glutamic Acid 0．696 0．727
G1 D—纤维二糖 D—Cellobiose 0．635 — —
G2 葡萄糖—1—磷酸 Glucose —1—Phosphate — — —
G3 α—丁酮酸α—Ketobutyric Acid 0．663 — —
G4 苯基乙胺Phenylethylamine 0．550 — —
H1 α—D—乳糖α—D—Lactose — 0．634 —
H2 D�L —α—磷酸甘油 D�L —α—Glycrol Phosphate — — 0．570
H3 D—苹果酸 D—Malic Acid — 0．622 —
H4 腐胺Putrescine — 0．895 —

　　影响第一主成分（PC1）的碳源是L —天门冬酰 胺酸、葡萄糖—L —谷氨酸、L —苏氨酸、L —精氨酸、

152　　　　　　　　　　　　　　　　　　　干旱地区农业研究　　 　　　　　　　　　　　　　第27卷



苯基乙胺、L —丝氨酸、D—甘露醇、N—乙酰基—D —
葡萄糖胺、β—甲基—D—葡萄糖苷、丙酮酸甲酯、吐
温—40、D—纤维二糖、4—羟基苯甲酸、α—丁酮酸；
影响第二主成分（PC2） 的主要碳源是葡萄糖—L —
谷氨酸、腐胺、L —苯基丙胺酸、D —苹果酸、2—羟基
苯甲酸、i —赤藓糖醇、糖原、α—D —乳糖、D —木糖、
吐温—80；影响第三主成分（PC3）的碳源种类是D —
半乳糖酸—γ—内酯、γ—羟基丁酸、D —半乳糖醛
酸、D�L —α—磷酸苷油；葡萄糖—L —谷氨酸对第一
和第二主成分均有影响�其它碳源则是不被利用或
共同利用。

第1主成分（PC1）利用氨基酸类有6种�糖类有
4种�羧酸类有2种�双亲化合物类有1种�聚合物
有1种；第2主成分利用氨基酸类有3种�糖类有4
种�羧酸类有2种�聚合物有1种；第3主成分利用
羧酸类有4种。对主成分起分异作用的主要碳源类
别分别是氨基酸类、糖类和羧酸类碳源�说明这5种
植被类型土壤微生物群落利用碳源的效率存在差

异�利用的主要碳源种类是这8种氨基酸类、8种糖
类和8种羧酸类化合物�共24种碳源。
3．3　土壤微生物群落多样性比较

培养基丰富度指数和多样性指数表明的是土壤

微生物群落利用碳源类型的多与少�即代谢功能多
样性［ 34～36］ 。Shannon 多样性指数数值越大�表明土
壤微生物群落功能多样性越高�反之�则多样性越
低。Shannon 均匀度指数是通过Shannon 多样性指
数计算出来的均度�包含两个因素：一是种类数目�
即丰富度；二是种类中个体分布的均匀度。种类数

目越多�多样性越大；同样�种类之间个体分配的均
匀性增加也会使多样性提高。BIOLOG 生态板培养
基接种后培养96h 后开始读数�计算丰富度指数
（R） 、Shannon 指数（ H′） 和均匀度指数（ EH）（ 见表
5） 。方差分析（ANOVA）结果显示�5种植被类型中�
白沙蒿和人工乔木混交林土壤微生物群落物种丰富

度指数最高�均为14；沙冬青荒漠土壤微生物群落
物种丰富度指数最低�为2；Shannon 指数沙米群落
最高�为0．390；柠条荒漠最低�为0．273；均匀度指
数沙冬青荒漠最高�为0．453�柠条荒漠最低�为
0．110。该5种植被类型土壤微生物群落丰富度指
数差异极显著（ F＝35．839�P＝0．000＜0．01） �均匀
度指数差异极显著（ F＝18．136�P＝0．000＜0．01） �
Shannon 指数差异不显著（ F＝1．044�P ＝0．432＞
0．05） 。由此可见�在本试验条件下�植物种类可显
著影响土壤微生物的种群丰富度以及土壤微生物种

群之间的个体分配情况�但土壤微生物群落Shannon
多样性指数差异不显著�可能与干旱沙地土壤养分
贫瘠、植被稀疏和覆盖度低有关。另外�从表5可以
看出�丰富度指数关系和群落多样性指数关系稍有
不同�白沙蒿群落和人工乔木混交林土壤微生物丰
富度指数比沙米群落大�但是其Shannon 多样性指
数却小于沙米群落�这是因为微生物物种多样性指
数不仅取决于微生物碳代谢数目�而且与每个孔中
微生物代谢活性有密切的关系�这种情况与张海涵
等［ 37］ 在研究狼牙刺菌根根际微生物丰富度指数比
刺槐大�但多样性指数小于刺槐情况相同。

表5　土壤微生物群落多样性指数
Table 5　Soil microbial community diversity Index

植被类型
Types of vegetation

丰富度指数（ R）
Richness index

Shannon 指数（ H′）
Shannon index

均匀度指数（ EH）
Evenness index

沙米群落 Community of Agriphyllumsquarrosum 11 0．390 0．163
白沙蒿群落 Community of Artemisia sphaerocephala krasch 14 0．362 0．137
柠条荒漠 Desert grassland of Caragana korshinskii 12 0．273 0．110
沙冬青荒漠 Desert grassland of Ammopiptanthus mongolicus 2 0．314 0．453
人工乔木混交林 Artificial arbor mixed stands of Pinaceae
sylvestris L ．＆Robinia pseudoacacia L ． 14 0．361 0．137

F 35．839 1．044 18．136
Sig ． 0．000 0．432 0．000

　　注：∗ P＜0．01差异极显著

4　讨　论
Biolog 实验中的平均颜色变化率（ AWCD） 基于

微生物氧化不同碳源底物的能力�反映土壤微生物

群落活性�是利用碳源能力的重要指标�其中反映不
同碳源利用的生理剖面�即微生物功能多样性成为
土壤环境干扰和修复的敏感指标［ 38～40］ �Biolog 代谢
多样性的差异反映了微生物群落组成的变化。
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本试验在气候和土壤条件基本一致的前提下�
运用Biolog 方法来比较5种植被类型对土壤微生物
群落的影响。试验结果表明�无论在土壤微生物群
落总碳源利用的动力学特征、碳源利用类型和功能
多样性指数方面均存在一定的差异。导致这种差异
的主要因素与植物种类组成、植物残体、根系分泌物
和土壤物理性状和化学性质等生态因子有

关［ 41～43］ 。5种植被类型中�白沙蒿群落土壤微生物
培养过程中碳源利用平均颜色变化率（ AWCD）增长
最快、且最高�可能与该优势种植物具有发达的根
系、分枝性强、营养枝生长时间长、内部贮水组织发
达、枝叶富含各种氨基酸以及根系分泌物有关。人
工乔木樟子松和刺槐混交林地土壤微生物碳源利用

率变化较快�并高于柠条荒漠、沙米群落和沙冬青荒
漠�可能与其特殊的生物学和生态学特点有关。樟
子松、刺槐具有发达的根系、根系分泌物和凋落物以
及抗寒、抗旱、形成菌根的特点�同时�刺槐根系具有
根瘤�能够固氮�为土壤提供了较为丰富的有机碳�
使得土壤微生物群落活性较高。在试验研究中�沙
冬青荒漠土壤微生物群落活性和功能多样性指数较

低�造成这种特异性差异的原因有待进一步研究。
白沙蒿群落和人工乔木混交林不仅微生物种群丰

富�而且碳源利用能力强�进一步说明其植被向土壤
提供的碳源的数量和质量优于沙米群落、柠条荒漠
和沙冬青荒漠。

土壤微生物群落由于其结构组成与功能上的多

样性�已被用作评价退化生态系统中生物类群与功
能恢复相关关系的指标［ 44］ 。研究不同植被类型下
的土壤微生物功能多样性�将为在荒漠草原生态系
统中提高植物的促生抗逆作用机制提供依据�揭示
荒漠生态系统“ 植物—土壤—微生物” 三者之间的关
系�充分发挥微生物在荒漠草原退化治理中的作用。
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Functional diversity of soil microbial community under different types
of vegetation in the desert grassland

BI Jiang-tao1�2�HE Da-han1�SHA Yue-xia3�HUANG Ze-yong4
（1．Agricultural College �Ningxia University �Yinchuan�Ningxia 750012�China；

2．Ningxia Extension Service for Agricultural Techniques �Yinchuan�Ningxia 75001�China；
3．Ningxia Institute of Plant Protection �Yinchuan�Ningxia 750002�China；

4．Ecological Conservation Center of Ningxia Forestry Depart ment �Yinchuan�Ningxia 750001�China）
　　Abstract ：By adoption of Biolog EcoplateTMsystem�the analysis of soil microbial community functional diversity was
made under 5kinds of vegetation of Agriphyllum squarrosum�Artemisia sphaerocephala krasch �Caragana korshinskii �
Ammopiptanthus mongolicus �and artificial arbor mixed stands of Pinaceae sylvestris L ．＆Robinia pseudoacacia L ．in the
desert grassland ecological systemso as to probe into the effects of vegetation type on soil microbial community functional
diversity ．The results showed that the soil microbial community level physiological activity was significantly different （ P
＜0．01） under the 5kinds of vegetation ．The difference was also significant in utilization of carbon substrates in the Bi-

olog EcoplateTM．Amino acids �carbohydrates and carboxylic acids were the main carbon sources to the soil microbial
community ．After 96h inoculation of Biolog Ecoplate �soil microbial community diversity showed that the differences of
richness （ R） and evenness （ EH） in utilization of carbon substrates in soil microbial community under the 5kinds of veg-
etation were significant（ P＜0．01） �respectively �except for Shannon-Weinner index（ H′） ．

Keywords ：vegetation type ；microbial community level physiological profiles ；Biolog EcoplateTM；soil microbial
community functional diversity

155第5期　　　　　　毕江涛等：荒漠草原不同植被类型土壤微生物群落功能多样性


