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生草对沙地葡萄园土壤微生物群落

碳源利用特征的影响
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摘 要：为了研究葡萄园行间生草处理对土壤微生物群落功能多样性的影响，以清耕为对照，运用Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ
板技术，分析生草处理下的土壤微生物群落碳源利用特征。结果表明：生草处理的ＡＷＣＤ值和多样性指数（Ｓｈａｎｎｏｎ
－Ｗｉｅｎｅｒ多样性指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ优势度指数和丰富度指数）均显著高于清耕对照，且随土层深度的增加均呈下降趋
势，以生草０～２０ｃｍ土层处理最高；与清耕对照相比，生草处理土壤微生物对６类碳源利用强度均显著增加，平均
增幅顺序为：羧酸类化合物＞酚酸类化合物＞胺类化合物＞碳水化合物类＞氨基酸类＞聚合物。主成份分析表
明，清耕对照和生草处理分布在不同区域，表明两处理土壤微生物存在一定的代谢差异性，生草显著改变了土壤微

生物群落功能，并对土壤微生物代谢羧酸类化合物、碳水化合物和酚酸类化合物３类碳源的影响最为明显。结果
提示，生草有利于葡萄园土壤微生物群落结构的改善。
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果园生草是果园生态培育的一种土壤管理模

式［１－２］，已在欧美、日本等果树生产发达国家广泛应

用［３－４］。行间生草可降低果园土壤容重，提高总孔

隙度，增强土壤通气透水性，提高土壤酶活性，从而

改善土壤肥力［５－８］。近几年，在李［９］、梨［１０］、葡

萄［１１－１２］等果树上的研究发现，行间生草还可提高

果园土壤酶活性，增加微生物数量，并对土壤微生物

数量及其群落中真菌、细菌和放线菌的比例有良好



的调节作用。

土壤微生物是土壤生态系统重要组成，参与土

壤中有机质转化、养分循环以及生物腐殖以及降

解［１３］，能够快速应对土壤环境的改变［１４］，并及时反

映土壤的肥力状况［１５］，并影响地表植物的生长［１６］。

Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ分析技术通过分布于 ９６孔中的碳源底
物来分析微生物生理代谢特征［１７］，ＢｉｏｌｏｇＴＭ的 Ｅｃｏ
测试板（ＥｃｏＭｉｃｒｏＰｌａｔｅ，美国 ＭａｔｒｉｘＴｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓＣｏｒ
ｐｏｒａｔｉｏｎ）含有３套３１种不同碳源（其中碳水化合物８
种、氨基酸类６种、羧酸类化合物７种、聚合物３种、
胺类化合物３种、酚酸类化合物２种），一个板可以
测３个平行。与微生物 ｒＲＮＡ（ｒＤＮＡ）和磷酸脂肪酸
方法相比，Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ板技术更为简单快速，能够广
泛应用于评价不同植被类型［１８－１９］、不同土壤类

型［２０］及不同管理模式［２１－２２］下土壤的微生物群落功

能多样性［２３］。徐华勤等［２４］在茶园间作三叶草的研

究中发现，生草能够提高土壤微生物整体活性和丰

富度，但降低了微生物的均匀度。滕应等［２５］认为生

草可提高铜矿区复垦红壤土壤微生物 ＡＷＣＤ值。

但由于相关研究仍开展较少，果园生草对土壤微生

物功能多样性的研究尚不系统。

本研究运用Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ板技术，对主要耕作层
（０～６０ｃｍ）进行土壤微生物功能多样性研究，旨在
探讨生草对葡萄园土壤微生物碳代谢特征的影响，

以期为制定生草措施，改善葡萄园土壤质量提供一

定的理论依据。

１ 材料与方法

１．１ 试验区概况

试验在中国农业科学院郑州果树研究所国家葡

萄种质资源圃内进行。资源圃位于东经１１３°４２′，北
纬３４°４８′，海拔１１０．４ｍ。年平均气温１４．２℃，全年
总积温 ４６５８．１℃。年降雨量 ６６６ｍｍ，７—８月降雨
量２７０ｍｍ，占全年降雨的４２％。全年平均相对湿度
６６％。年日照２４３６ｈ，无霜期２１３ｄ。土壤为褐色土
类，质地为沙壤土，ｐＨ７．１～７．５，呈微碱性，土壤理
化性质如表１。株行距为１ｍ×３ｍ，南北行向。

表１ 清耕和生草土壤的土壤基本理化性状

Ｔａｂｌｅ１ Ｂａｓｉｃｐｈｙｓｉｃａｌａｎｄｃｈｅｍｉｃａｌｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓｏｆｓｏｉｌｕｎｄｅｒｃｌｅａｎｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎａｎｄｈｅｒｂａｇｅｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ

处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
有机质／（ｇ·ｋｇ－１）
Ｏｒｇａｎｉｃｍａｔｔｅｒ

硝态氮／（ｍｇ·ｋｇ－１）
ＮＯ３－－Ｎ

氨态氮／（ｍｇ·ｋｇ－１）
ＮＨ４＋－Ｎ

有效磷／（ｍｇ·ｋｇ－１）
ＡｖａｉｌａｂｌｅＰ

速效钾／（ｍｇ·ｋｇ－１）
ＡｖａｉｌａｂｌｅＫ

清耕 Ｃｌｅａｎｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ８．４０ ３．５９ １０．３３ １０．５ ８４．２１

生草 Ｈｅｒｂａｇｅ １１．０８ ５．６０ １３．６６ ２３．２１ １４３．９１

１．２ 试验设计

２００９年１０月设置生草处理。行间间作毛叶苕
子设为处理，播种量均为５ｋｇ·６６７ｍ－２，每年刈割１
～２次，树干距生草带各５０ｃｍ。以地面清耕为对照
（ＣＫ），对照采用人工除草。对照与处理其他管理措
施完全相同。

１．３ 土样采集

２０１５年３月１５日在清耕对照区与生草处理区
采集土壤样品，取样方法为梅花形布点法，选 ５个
点，每个点用土钻分别取 ０～２０、２０～４０ｃｍ和 ４０～
６０ｃｍ土层的土样，剔除石块、植物残根等杂物后，
每层土样分别混合于无菌封口保鲜袋，于 ４℃的冰
箱中保存，待测。

１．４ Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ分析
称取相对于 １ｇ风干土的新鲜土样，加入到盛

有９９ｍＬ０．８５％ＮａＣｌ无菌溶液的三角瓶中，封口后
在摇床上震荡（２００ｒ·ｍｉｎ－１）３０ｍｉｎ，使土样与生理
盐水充分混匀，再放置在４℃冰箱内静置３０ｍｉｎ，然
后加样于Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ微孔板中，每孔加入 １５０μＬ。

将加好样的 Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ微孔板加盖，２５℃恒温暗培
养，每隔２４ｈＢｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ微生物分析系统读取 ５９０
ｎｍ波长的光密度值，连续测定１９２ｈ。采用培养１２０
ｈ的数据进行土壤微生物碳源利用分析和主成分分
析。

１．５ 微生物群落功能多样性的计算

土壤微生物群落利用碳源的整体能力用平均吸

光值（ＡＷＣＤ）表示，其计算公式为：ＡＷＣＤ＝∑（Ｃｉ－
Ｒ）／ｎ式中：Ｃｉ为所测定的 ３１个碳源孔的吸光值；
Ｒ为对照孔的吸光值；ｎ为培养基碳源总数（本研究
中为３１）。

丰富度（Ｒｉｃｈｎｅｓｓ）指数 Ｓ，指被利用的碳源的总
数，为每孔中（Ｃ－Ｒ）的值大于０．２５的孔个数。

Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ多样性指数：Ｈ’＝－Σ（Ｐｉ·
ｌｎＰｉ）

式中，Ｐｉ为有培养基的孔和对照孔的光密度值差与
整板总差的比值，即 Ｐｉ＝（Ｃｉ－Ｒ）／Σ（Ｃｉ－Ｒ）。

优势度Ｓｉｍｐｓｏｎ指数（Ｄ），是对多样性方面的集
中性度量，Ｄ称为Ｇｉｎｉ指数（１９２１年Ｇｉｎｉ提出）。

８４２ 干旱地区农业研究 第３５卷



Ｓｉｍｐｓｏｎ指数：Ｄ＝１－ΣＰｉ２。均匀度（Ｅｖｅｎｎｅｓｓ）
指数（Ｅ），是群落实测多样性与最大多样性的比率。
均匀度指数计算公式为：

Ｅ＝Ｈ’／ｌｎＳ
式中，Ｓ为被利用的碳源总数。
１．６ 数据统计分析

采用 ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ２００７进行数据处理用；
Ｃａｎｏｃｏ４．５进行主成分分析（ＰＣＡ）和ＳＰＳＳ１７．０进行
相关分析；用统计软件 ＳＡＳ８．２进行单因素方差分
析，以 Ｐ＜０．０５作为显著性的标准。

２ 结果与分析

２．１ 生草与清耕对土壤微生物ＡＷＣＤ值的影响
ＡＷＣＤ可以用来表示微生物的代谢平均活性，

能直观的体现微生物群落反应速度和程度。由图１
可知，随着培养时间的延长，各处理的 ＡＷＣＤ值呈 Ｓ
曲线模式。生草与清耕的土壤微生物活性均随时间

的增加而提高。２４ｈ内，生草与清耕土壤微生物活
性均无显著变化，说明在 ２４ｈ内碳源基本未被利
用；４８ｈ以后，随着培养时间延长微生物活性快速增
加，微生物碳代谢速率明显加快，但生草与清耕比

较，土壤微生物碳代谢速率提高。在培养结束时，生

草处理三个土层的 ＡＷＣＤ值均高于清耕对照，说明
生草能提高土壤微生物ＡＷＣＤ值，其中０～２０ｃｍ土
层增加幅度最大，生草处理对该土层土壤微生物碳

代谢影响最大。

图１ 不同处理土壤微生物ＡＷＣＤ随培养时间的变化
Ｆｉｇ．１ Ｃｈａｎｇｅｓｏｆａｖｅｒａｇｅｗｅｌｌｃｏｌｏｒｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｄｕｒｉｎｇｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ

ｏｆｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｕｎｄｅｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２．２ 生草与清耕处理对土壤微生物利用碳源类型

的影响

根据化学基团的性质，将Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ板上的３１
种碳源分成６类，即碳水化合物、氨基酸类、羧酸类
化合物、聚合物、胺类化合物、酚酸类化合物，将生草

处理与对照不同土层的６大类碳源在１２０ｈ的光密
度数据（Ｃ－Ｒ）值进行平均（见图２）。由图２可知，
清耕与生草处理下，葡萄园土壤微生物对六类碳源

的利用情况有一定差异，但碳源相对利用率总体以

聚合物、氨基酸类和碳水化合物较高，羧酸类、胺类

和酚酸类化合物较低。

注：ＣＨ：碳水化合物；ＡＡ：氨基酸类；ＣＡ：羧酸类；ＰＭ：聚合物；ＡＭ：胺类；ＰＡ：酚酸类化合物，下同。

Ｎｏｔｅ：ＣＨ：ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ；ＡＡ：ａｍｉｎｏａｃｉｄｓ；ＣＡ：ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃａｃｉｄｓ；ＰＭ：ｐｏｌｙｍｅｒ；ＡＭ：ａｍｉｎｅ；ＰＡ：ｐｈｅｎｏｌｉｃａｃｉｄｃｏｍｐｏｕｎｄ．Ｔｈｅｓａｍｅｂｅｌｏｗ．

图２ 不同处理土壤微生物对碳源利用百分比

Ｆｉｇ．２ Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｕｔｉｌｉｚｅｄｓｕｂｓｔｒａｔｅｓｂｙｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｅｓｕｎｄｅｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

由图３可知，生草处理与清耕对照的土壤微生
物对Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ板中每一类碳源的利用程度存在
较大差异。与对照相比，生草处理显著提高了微生

物对碳源的利用程度，对碳水化合物、氨基酸类、羧

酸类化合物、聚合物、胺类化合物和酚酸类化合物六

类碳源平均利用程度分别提高了 １４４．０５％、
１２８．６２％、３４４．８７％、１０３．２９％、１５７．９７％ 和

３０８．４３％。除聚合物类碳源以外，生草处理土壤微
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生物对其他５类碳源利用强度均随土层深度的增加
而降低，对聚合物类碳源利用强度表现为，０～２０ｃｍ
土层土壤微生物对氨基酸类、胺类和酚酸类化合物

利用与其它两土层差异显著；而对照处理的土壤微

生物对６类碳源利用强度的变化在不同土层间无显
著差异；在同一土层中，与对照相比，生草处理土壤

微生物对碳水化合物、氨基酸类、羧酸类化合物、聚

合物、胺类化合物和酚酸类化合物碳源的利用增幅

最大的土层分别是２０～４０、０～２０、４０～６０、２０～４０、０
～２０ｃｍ和 ０～２０ｃｍ，增幅依次为 １７６．７８％、
２４６．８７％、４０６．５３％、１５３．５６％、４９１．１６％ 和

８０１．４８％，差异达显著水平。

注：不同字母分别表示相同碳源模式下不同处理间０．０５水平下的差异显著性（Ｐ＜０．０５），下同。

Ｎｏｔｅ：Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｏｗｅｒｃａｓｅｌｅｔｔｅｒｓｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔ０．０５ｌｅｖｅｌ，ｔｈｅｓａｍｅｂｅｌｏｗ．

图３ 不同处理土壤微生物对６类碳源的利用强度
Ｆｉｇ．３ Ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｉｎｔｅｎｓｉｔｙｏｆｍｉｃｒｏｂｅｓｔｏｓｉｘｔｙｐｅｓｏｆｓｕｂｓｔｒａｔｅｕｎｄｅｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２．３ 生草与清耕处理对土壤微生物多样性的影响

根据 Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ板培养 １２０ｈ光密度数据（Ｃ
－Ｒ）值，计算 １２０ｈ的 Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ指数、优势

度指数、丰富度指数和均匀度指数（见表２）。从表２
可知，不同处理各土层微生物生态学指数差异规律

不同。

表２ 不同处理微生物群落多样性指数

Ｔａｂｌｅ２ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｉｃｅｓｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｕｎｄｅｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ指数
Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒｉｎｄｅｘ

优势度指数

Ｓｉｍｐｓｏｎｉｎｄｅｘ
丰富度指数

Ｒｉｃｈｎｅｓｓｉｎｄｅｘ
均匀度指数

Ｅｖｅｎｎｅｓｓｉｎｄｅｘ

清耕

Ｃｌｅａｎｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

生草

Ｈｅｒｂａｇｅ

０～２０ｃｍ ２．７±０．０５ｃ ０．９１±０．００７ｂ ９．１７±１．４７ｄ １．３１±０．１２ａ

２０～４０ｃｍ ２．４８±０．０５ｄ ０．８８±０．０１ｃ ７．１７±１．２８ｄ １．３４±０．０９ａ

４０～６０ｃｍ ２．４６±０．０６ｄ ０．８９±０．００９ｃ １３．１７±１．３ｃ １．１８±０．０９ａｂ

０～２０ｃｍ ３．１９±０．０７ａ ０．９５±０．００４ａ ２２．１７±１．６ａ １．０４±０．０３ｂ

２０～４０ｃｍ ２．９４±０．０４ｂ ０．９４±０．００３ａ １７．８３±１．２５ｂ １．０３±０．０１ｂ

４０～６０ｃｍ ２．９６±０．０３ｂ ０．９３±０．００４ａ １６．６７±１．０５ｂｃ １．０６±０．０２ｂ

由表２可知，清耕对照与生草处理的 Ｓｈａｎｎｏｎ－
Ｗｉｅｎｅｒ多样性指数均随着土层深度的增加呈下降趋
势：０～２０ｃｍ土层的Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ指数显著高于
其他两个土层，但２０～４０ｃｍ与４０～６０ｃｍ土层之间
没有明显差异。与对照相比，生草处理０～２０、２０～
４０ｃｍ和４０～６０ｃｍ土层的 Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ指数分

别显著提高 １８．１４％、１８．５４％、２０．３２％。优势度指
数变化趋势与Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ指数类似（见表 ２）：
生草处理优势度指数均显著高于对照，其中以 ０～
２０ｃｍ土层最高，较对照同一土层提高４．３９％，差异
达显著水平，但生草处理不同土层间优势度指数差

异不显著。相同处理不同土层下微生物丰富度指数
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不同（见表 ２）：生草处理的丰富度指数大小的顺序
依次为０～２０ｃｍ＞２０～４０ｃｍ＞４０～６０ｃｍ，但清耕对
照以４０～６０ｃｍ土层最大，其次是０～２０ｃｍ土层；与
清耕对照相比，生草处理不同土层微生物丰富度指

数平均提高了９２．０４％。从表２还可以看出，生草处
理微生物均匀度指数均低于对照，但同一处理土层

之间无显著差异。

２．４ 土壤微生物功能多样性主成分分析

为研究葡萄园生草和清耕两种地面管理技术的

微生物群落碳源利用多样性特点，选择 １２０ｈ作为
取样时间点，对 Ｂｉｏｌｏｇ测试获得数据进行标准化变
换后，应用ＣａｎｏｃｏｆｏｒＷｉｎｄｏｗｓ４．５进行主成分分析。
分别提取４个主成分，第１主成分（ＰＣ１）为８２．９％，
第２主成分（ＰＣ２）为 ８．２％，第 ３主成分（ＰＣ３）为

５．７％，第４主成分（ＰＣ４）为２．２％，其中前两个主成
分积累贡献率达９１．１％。因此，取前两个主成分得
分作图来表征不同处理微生物群落碳源代谢特征

（图４）；处理间距离的大小表示处理间的相似程度，
距离越近相似程度越高。如图 ４所示，清耕对照和
生草处理分布在不同区域，处理间样点离散程度较

大，其中，清耕对照土层样点主要分布在第二和第三

象限，即分布图的左侧，与 ＰＣ１呈负相关；生草土层
样点主要分布在第一和第四象限，与 ＰＣ１呈正相
关；清耕３个土层样点在 ＰＣＡ２上有所差距，生草各
土层样点在ＰＣＡ１和ＰＣＡ２上差距均较大，样点间距
离较远，表明果园生草显著改变了葡萄根际微生物

群落功能多样性。

图４ 不同处理的微生物功能多样性主成分（ＰＣＡ）分析
Ｆｉｇ．４ Ｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒｆｕｎｃｔｉｏｎｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｕｎｄｅｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

为了找到对 ＰＣ１和 ＰＣ２影响较大的碳源种类，
进一步利用ＰＣ１和ＰＣ２得分系数与 ３１种碳源吸光
度值进行相关分析得到相关系数，相关系数绝对值

越大，表示该碳源对主成分的影响越大。从表 ３可
看出，除 ａ－Ｄ－乳糖碳源外，其他 ３０个碳源均与
ＰＣ１有高的相关性（相关系数 ｒ＞０．６）［２６］，其中达到
显著相关的碳源有 ２２种，即碳水化合物类（７个）、
氨基酸类（５个）、羟酸类化合物（５个）、聚合物类（３
个）、胺类化合物（１个）和酚酸类化合物酸类（１个）。
而与ＰＣ２具有较高相关性的碳源仅有 ３类，分别为
羧酸类化合物、碳水化合物和酚酸类化合物，各为１
个。以上分析表明，在 ＰＣ１和 ＰＣ２上相关性较高的
碳源主要是羧酸类化合物、碳水化合物和酚酸类化

合物，表明这３类碳源是区分清耕对照和生草处理
间差异的敏感碳源。

表４列出了生草与清耕处理下土壤微生物利用

率较高的碳源和未被利用的碳源，生草处理利用较

高碳源种类多于清耕对照，生草处理 ０～２０、２０～４０
ｃｍ和４０～６０ｃｍ土层微生物利用率较高的碳源种
类分别有６种、３种、３种，３个土层中利用率较高的
共同碳源有Ｌ－天冬酰胺酸和Ｄ－甘露醇２种，清耕
对照只有 ２０～４０ｃｍ土层有 １种利用率较高的碳
源，为Ｌ－天冬酰胺酸。从表３中还可看出，生草处
理未被利用的碳源少于清耕果园，其中０～２０ｃｍ土
层有２种碳源均被利用，２０～４０ｃｍ和４０～６０ｃｍ土
层未被利用碳源分别为５种和６种，α－丁酮酸碳源
均未被生草处理利用；清耕对照 ０～２０、２０～４０ｃｍ
和４０～６０ｃｍ土层未被利用碳源种类分别有 ６种、
１２种、１５种，其中，有５种碳源均未被利用，分别为２
－羟苯甲酸、Ｌ－苯基丙氨酸、Ｌ－苏氨酸、α－丁酮
酸和苯乙基胺。
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表３ ３１种碳源与ＰＣ１、ＰＣ２的相关系数（ｒ）

Ｔａｂｌｅ３ Ｔｈｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓｏｆ３１ｃａｒｂｏｎ

ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓｗｉｔｈＰＣ１ａｎｄＰＣ２

碳源类别

Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ
底物

Ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ
主成分１
ＰＣ１（ｒ）

主成分２
ＰＣ２（ｒ）

碳水化合物

Ｃａｒｂｏｎｈｙｄｒａｔｅｓ

氨基酸

Ａｍｉｎｏａｃｉｄｓ

羧酸类化合物

Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃａｃｉｄｓ

聚合物

Ｐｏｌｙｍｅｒｓ

胺类化合物

Ａｍｉｎｅｓ

酚酸类化合物

Ｐｈｅｎｏｌｉｃａｃｉｄｓ

β－甲基－Ｄ－葡萄糖苷 ０．８０

Ｄ－半乳糖酸－γ－内酯 ０．９７

Ｄ－木糖 ０．９３

ｉ－赤藻糖醇 ０．９２

Ｄ－甘露醇 ０．９２

Ｎ－乙酰基－Ｄ－葡萄糖胺 ０．９２

Ｄ－纤维二糖 ０．８９

葡萄糖－１－磷酸盐 ０．８８

α－Ｄ－乳糖

Ｄ，Ｌ－α－甘油 ０．７６ －０．６０

Ｌ－精氨酸 ０．９８

Ｌ－天冬酰胺酸 ０．７３

Ｌ－苯基丙氨酸 ０．９０

Ｌ－丝氨酸 ０．９８

Ｌ－苏氨酸 ０．９２

甘氨酰－Ｌ－谷氨酸 ０．９８

丙酮酸甲酯 ０．６８ －０．６８

Ｄ－半乳糖醛酸 ０．８７

ｒ－羟基丁酸 ０．９７

Ｄ－氨基葡萄糖酸 ０．７７

衣康酸 ０．８９

α－丁酮酸 ０．８５

Ｄ－苹果酸 ０．９９

吐温４０Ｔ ０．８６

吐温８０ ０．９１

α－环状糊精 ０．７３

肝糖 ０．９５

苯乙基胺 ０．７７

腐胺 ０．８８

２－羟苯甲酸 ０．７８ ０．６０

４－羟基苯甲酸 ０．９４

注： 表示相关性达５％显著水平；表中未列数值者表示相关系

数在－０．６～０．６之间。

Ｎｏｔｅ： ｉｎｄｉｃａｔｅｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｅｖｅｌａｔ０．０５．Ｗｈｅｎｎｏｖａｌｕｅｉｓｇｉｖｅｎ，

ｔｈｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｉｓ－０．６～０．６．

２．５ 生草与清耕处理不同土层与 ＡＷＣＤ值、生物
功能多样性指标的相关性

由表 ５可知，清耕对照各土层与 Ｓｈａｎｎｏｎ－
Ｗｉｅｎｅｒ指数呈线性极显著负相关，相关系数为
－０．６０，而与其他指标相关性不大；生草处理各土层
土壤ＡＷＣＤ值、Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ指数、丰富度指数
和优势度指数均呈极显著负相关，说明生草可以显

著提高土壤表层 ０～２０ｃｍ土层的微生物功能多样
性，清耕对照对土壤土层间微生物群落影响不大。

３ 讨 论

３．１ 清耕和生草处理对土壤微生物 ＡＷＣＤ值的影
响

Ｂｉｏｌｏｇ－Ｅｃｏ碳源利用平均值 ＡＷＣＤ可以反映
微生物群落对３１种单一碳源整体利用能力，它提供
了在相同碳源下不同微生物对碳源利用相比较的可

能性［２７］，ＡＷＣＤ值越大表明微生物密度越大，活性
越高；反之微生物密度越小，活性越低［２８］。由图 １
可以看出，生草处理微生物 ＡＷＣＤ值均显著高于清
耕对照，说明果园生草可提高土壤微生物活性和群

落功能多样性，改善了果园土壤环境（如表２），这与
钱进芳等［２９］和焦奎宝［３０］的研究结果相似。果园生

草与土壤的良性关系可以归结为：一方面，生草可以

改善土壤温度、水分及孔隙度，为微生物的生长营造

了良好的生存环境；另一方面，草根茎系统的分泌物

和果园枝叶残体为土壤中微生物的活动提供了必需

的营养物质，有利于微生物的生长繁殖，从而增加了

土壤微生物的多样性和代谢活性［３１－３２］，进而影响

到土壤养分的矿化和微环境［３３］。此外，根据相关分

析表明（表４），生草处理的土层深度与 ＡＷＣＤ值呈
显著线性负相关关系，说明生草对葡萄园０～２０ｃｍ
微生物群落影响较大；同时研究发现，生草 ４０～６０
ｃｍ土层微生物碳源利用能力显著高于清耕对照（见
图１），可能与生草处理能够疏松土壤，促进果树根
系向更深处生长有关［３４－３５］，进而影响较深土层微

生物群落。

３．２ 清耕和生草处理对土壤微生物多样性指数的

影响

多样性指数可以用来反映土壤微生物群落功能

多样性。Ｓｈａｎｎｏｎ指数主要反映了群落多样性的高
低，Ｓｉｍｐｓｏｎ指数评估土壤中微生物群落优势度，较
多的反映群落中最常见的物种，Ｐｉｅｌｏｕ指数是群落
物种均一性的度量，是群落实测多样性与最大多样

性的比率［３６］。杨智仙等［３７］和董艳等［３８］通过小麦间

作桑豆发现，土壤多样性指数和丰富度指数均高于

对照，本试验的结果与之类似：果园生草处理的多样

性指数、优势度指数和丰富度指数显著高于清耕对

照，在各土层间存在显著性差异（见表２），同时与土
壤深度呈极显著线性相关关系（表 ４），而清耕处理
土层间多样性指数均没有显著差异，说明生草提高

了土壤各土层的微生物代谢多样性，并以０～２０ｃｍ
土层多样性指数最大。
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表４ 不同处理对３１种碳源（基质）利用情况
Ｔａｂｌｅ４ Ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｏｆｍｉｃｒｏｂｅｓｔｏ３１ｃａｒｂｏｎｓｕｂｓｔｒａｔｅｓｕｎｄｅｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
利用率较高的碳源（ＡＷＣＤ＞１．００）
Ｈｉｇｈｌｙｕｔｉｌｉｚｅｄｃａｒｂｏｎｓｏｕｒｃｅｓ

未利用的碳源（ＡＷＣＤ＜０．１０）
Ｕｎｕｔｉｌｉｚｅｄｃａｒｂｏｎｓｏｕｒｃｅｓ

清耕

Ｃｌｅａｎ
ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ

生草

Ｈｅｒｂａｇｅ

０～２０ｃｍ —
２－羟苯甲酸、Ｌ－苯基丙氨酸、Ｌ－苏氨酸、衣康酸、ａ－丁酮
酸、苯乙基胺

２０～４０ｃｍ Ｌ－天冬酰胺酸
Ｄ－木糖、２－羟苯甲酸、Ｌ－苯基丙氨酸、ｒ－羟基丁酸、Ｌ－
苏氨酸、肝糖、Ｄ－氨基葡萄糖酸、甘氨酰－Ｌ－谷氨酸、葡萄
糖－１－磷酸盐、ａ－丁酮酸、苯乙基胺、Ｌ－ａ－甘油

４０～６０ｃｍ —

β－甲基 Ｄ－葡萄糖苷、Ｄ－木糖、Ｄ－半乳糖醛酸、Ｉ－赤藻糖
醇、２－羟苯甲酸、Ｌ－苯基丙氨酸、ｒ－羟基丁酸、Ｌ－苏氨酸、
肝糖、依糠酸、甘氨酰－Ｌ－谷氨酸、葡萄糖－１－磷酸盐、ａ－
丁酮酸、苯乙基胺、Ｌ－ａ－甘油

０～２０ｃｍ Ｌ－天冬酰胺酸、Ｄ－甘露醇、Ｌ－精氨
酸、吐温８０、４－羟基苯甲酸、Ｌ－丝氨酸 ａ－丁酮酸、Ｄ，Ｌ－ａ－甘油

２０～４０ｃｍ Ｄ－半乳糖醛酸、Ｌ－天冬酰胺酸、Ｄ－
甘露醇

２－羟苯甲酸、ｒ－羟基丁酸、Ｌ－苏氨酸、ａ－丁酮酸、苯乙基
胺

４０～６０ｃｍ Ｌ－天冬酰胺酸、吐温８０、Ｄ－甘露醇 β－甲基 Ｄ－葡萄糖苷、２－羟苯甲酸、Ｌ－苯基丙氨酸、Ｌ－苏
氨酸、ａ－丁酮酸、苯乙基胺

表５ 生草与清耕处理不同土层深度与ＡＷＣＤ值和生物功能多样性指标的相关性（ｒ值）
Ｔａｂｌｅ５ ＣｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｏｉｌｄｅｐｔｈａｎｄＡＷＣＤｖａｌｕｅａｎｄｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（ｒｖａｌｕｅ）

处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ＡＷＣＤ Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ指数
Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒｉｎｄｅｘ

丰富度指数

Ｒｉｃｈｎｅｓｓｉｎｄｅｘ
均匀度指数

Ｅｖｅｎｎｅｓｓｉｎｄｅｘ
优势度指数

Ｓｉｍｐｓｏｎｉｎｄｅｘ

清耕的土层深度

Ｓｏｉｌｄｅｐｔｈｏｆｃｌｅａｎｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ －０．１７ －０．６０ ０．４２ －０．２３ －０．４０

生草的土层深度

Ｓｏｉｌｄｅｐｔｈｏｆｈｅｒｂａｇｅｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ －０．６１ －０．７１ －０．５９ ０．１８ －０．６３

注： 表示相关性达１％显著水平。 Ｎｏｔｅ： ｉｎｄｉｃａｔｅｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｅｖｅｌａｔ０．０１．

３．３ 清耕和生草处理土壤微生物对碳源利用的影响
本研究发现，清耕对照和生草处理对６大类碳

源利用呈现出与 ＡＷＣＤ值的变化规律相同，其中，
氨基酸类和聚合物类的利用率最高，而羧酸类、胺类

和酚类化合物利用率较低（见图 ２），这将为我们了
解葡萄园土壤微生物营养需求提供支持，并为以后

培养土壤微生物定向强化提供可靠依据，以利于土

壤 Ｃ／Ｎ平衡和物质循环。通过对 Ｂｉｏｌｏｇ生态板上
３１种单一碳源利用的主成分（ＰＣＡ）分析可以比较不
同处理间土壤微生物碳源利用的差异，本研究发现，

前两个主成分（ＰＣ１／ＰＣ２）积累贡献率为 ９１．１％，主
成分１、主成分２解释了大部分的变异，生草处理主
要分布于一、四象限，与清耕对照离散程度较大，说

明生草对葡萄园微生物产生较大的影响。在ＰＣ１和
ＰＣ２上相关性较高的碳源主要是羧酸类化合物、碳水
化合物和酚酸类化合物碳源（见表３），这３类碳源是
区分清耕对照和生草处理间差异的敏感碳源。

群落水平多样性不仅要分析微生物对碳源利用

模式，更要分析其中某一碳源的绝对利用情况，再结

合其生态学意义，就能更好地了解微生物群落代谢特

征。本试验研究发现，葡萄园清耕和生草处理共同

利用碳源（ＡＷＣＤ＞１）为Ｌ－天冬酰胺酸，Ｌ－天门冬
酰胺属于酸性氨基酸，表明葡萄园土壤微生物对酸

性氨基酸利用率较高；生草处理土壤对甘露醇和吐

温－８０的利用率高于清耕土壤，可能与毛叶苕子根
系分泌物有关，分泌物对甘露醇和吐温－８０为碳源
的微生物有促进作用［３９］，具体机制需进一步研究。

４ 结 论

在生草和清耕两种地面管理技术下，土壤微生

物对相同碳源利用、碳源代谢及速率上存在不同程

度的差异，即：与清耕对照相比，果园生草处理土壤

微生物平均吸光值、Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数和丰富度显著增加，以 ０～２０ｃｍ土层值最大；
同时，生草处理显著改善了果园土壤微生物群落，其

对羧酸类化合物、碳水化合物和酚酸类化合物 ３类
碳源的利用最为敏感。

参 考 文 献：

［１］ 黄毅斌，应朝阳，郑仲登，等．红壤丘陵区生态果园建设的模式、

技术与效应［Ｊ］．福建农业学报，２０００，１５：１８２１８４．
［２］ 梅立新，李会科．渭北旱地苹果园生草小气候效应研究［Ｊ］．干

３５２第２期 司 鹏等：生草对沙地葡萄园土壤微生物群落碳源利用特征的影响



旱地区农业研究，２０１０，２８（１）：１８７１９２．
［３］ ＲｉｐｏｃｈｅＡ，ＣｅｌｅｔｔｅＦ，ＣｉｎｎａＪＰ，ｅｔａｌ．Ｄｅｓｉｇｎｏｆｉｎｔｅｒｃｒｏｐｍａｎａｇｅ

ｍｅｎｔｐｌａｎｓｔｏｆｕｌｆｉｌｌｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎａｎｄｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｏｂｊｅｃｔｉｖｅｓｉｎｖｉｎｅ
ｙａｒｄｓ［Ｊ］．ＥｕｒｏｐｅａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｇｒｏｎｏｍｙ，２０１０，３２：３０３９．

［４］ ＣｅｌｅｔｔｅＦ，ＦｉｎｄｅｌｉｎｇＡ，ＧａｒｙＣ．Ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｏｎｆｏｒｎｉｔｒｏｇｅｎｉｎａｎｕｎｆｅｒ
ｔｉｌｉｚｅｄｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇｓｙｓｔｅｍ：Ｔｈｅｃａｓｅｏｆａｎａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｏｆｇｒａｐｅｖｉｎｅ
ａｎｄｇｒａｓｓｃｏｖｅｒｉｎａＭｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａｎｃｌｉｍａｔｅ［Ｊ］．ＥｕｒｏｐｅａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＡ
ｇｒｏｎｏｍｙ，２００９，３０：４１５１．

［５］ ＫｉｎｇＡＰ，ＢｅｒｒｙＡＭ．Ｖｉｎｅｙａｒｄδ１５Ｎ，ｎｉｔｒｏｇｅｎａｎｄｗａｔｅｒｓｔａｔｕｓｉｎ
ｐｅｒｅｎｎｉａｌｃｌｏｖｅｒａｎｄｂｕｎｃｈｇｒａｓｓｃｏｖｅｒｃｒｏｐｓｙｓｔｅｍｓｏｆＣａｌｉｆｏｒｎｉａ’ｓ
ｃｅｎｔｒａｌｖａｌｌｅｙ［Ｊ］．Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ，ＥｃｏｓｙｓｔｅｍｓａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，２００５，

１０９：２６２２７２．
［６］ 王艳廷，冀晓昊，吴玉森，等．我国果园生草的研究进展［Ｊ］．应

用生态学报，２０１５，２６（６）：１８９２１９００．
［７］ 李会科，张广军，赵政阳，等．渭北黄土高原旱地果园生草对土

壤物理性质的影响［Ｊ］．中国农业科学，２００８，４１（７）：２０７０２０７６．
［８］ 惠竹梅，李 华，张振文，等．西北半干旱地区葡萄园生草对土

壤水分的影响［Ｊ］．干旱地区农业研究，２００４，２２（４）：１２３１２６．
［９］ 徐 雄，张 健，廖尔华．四种土壤管理方式对李园土壤微生物

和土壤酶的影响［Ｊ］．土壤通报，２００６，（５）：９０１９０５．
［１０］ 红 英，孔 云，姚允聪．间作芳香植物对沙地梨园土壤微生

物数量与土壤养分的影响［Ｊ］．中国农业科学，２０１０，４３（１）：

１４０１５０．
［１１］ 惠竹梅，岳泰新，张 瑾，等．西北半干旱区葡萄园生草体系中

土壤生物学特性与土壤养分的关系［Ｊ］．中国农业科学，２０１１，

４４（１１）：２３１０２３１７．
［１２］ ＷｈｉｔｅｌａｗＷｅｃｋｅｒｔＭＡ，ＲａｈｍａｎＬ，ＨｕｔｔｏｎＲＪ．ＣｏｏｍｂｅｓＮ．Ｐｅｒ

ｍａｎｅｎｔｓｗａｒｄｓｉｎｃｒｅａｓｅｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｕｎｔｓｉｎｔｗｏＡｕｓｔｒａｌｉａｎｖｉｎｅ
ｙａｒｄｓ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄＳｏｉｌＥｃｏｌｏｇｙ，２００７，３６（２）：２２４２３２．

［１３］ 田雅楠，王红旗．Ｂｉｏｌｏｇ法在环境微生物功能多样性研究中的
应用［Ｊ］．环境科学与技术，２０１１，３４（３）：５０５７．

［１４］ 吕美蓉，李忠佩，刘 明，等．长期有机无机肥配合施用土壤中
添加不同肥料养分后土壤微生物短期变化［Ｊ］．生态与农村环
境学报，２０１１，２７（４）：６９７３．

［１５］ ＢｕｃｈｅｒＡＥ，ＬａｎｙｏｎＬＥ．Ｅｖａｌｕａｔｉｎｇｓｏｉｌｍａｎａｇｅｍｅｎｔｗｉｔｈｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙｌｅｖｅｌｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌｐｒｏｆｉｌｅｓ［Ｊ］．ＡｐｐｌｉｅｄＳｏｉｌＥｃｏｌｏｇｙ，

２００５，２９（１）：５９７１．
［１６］ ＢｅｒｅｎｄｓｅｎＲＬ，ＰｉｅｔｅｒｓｅＣＭＪ，ＢａｋｋｅｒＰＡＨＭ．Ｔｈｅｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅａｎｄｐｌａｎｔｈｅａｌｔｈ［Ｊ］．ＴｒｅｎｄｓｉｎＰｌａｎｔＳｃｉｅｎｃｅ，２０１２，１７
（８）：４７８４８６．

［１７］ ＡｎＳＳ，ＬｉＧＨ，ＣｈｅｎＬＤ．Ｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙｂｅ
ｔｗｅｅｎｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅａｎｄｎｏｎｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｏｆｔｙｐｉｃａｌｐｌａｎｔｓｉｎｔｈｅｈｉｌｌｙ
ａｒｅａｏｆｓｏｕｔｈｅｒｎＮｉｘｉａ［Ｊ］．ＡｃｔａＥｃｏｌｏｇｉｃａＳｉｎｉｃａ，２０１１，３１（１８）：

５２２５５２３４．
［１８］ ＺａｋＪＣ，ＷｉｌｌｉｇＭＲ，ＭｏｏｒｈｅａｄＤＬ，ｅｔａｌ．Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ

ｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ：ａｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅａｐｐｒｏａｃｈ［Ｊ］．ＳｏｉｌＢｉｏｌ
Ｂｉｏｃｈｅｍ，１９９４，２６（９）：１１０１１１０８．

［１９］ 毕江涛，贺达汉，沙月霞，等．荒漠草原不同植被类型土壤微生
物群落功能多样性［Ｊ］．干旱地区农业研究，２００９，２７（５）：１４９
１５５．

［２０］ ＧａｒｌａｎｄＪＬ，ＭｉｌｌｓＡＬ．Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｈｅｔ
ｅｒｏｔｒｏｐｈｉｃｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｏｎｔｈｅｂａｓｉｓｏｆｐａｔｔｅｒｎｓｏｆｃｏｍｍｕｎｉ
ｔｙｌｅｖｅｌｓｏｌｅｃａｒｂｏｎｓｏｕｒｃｅｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ａｐｐｌ．Ｅｎｖｉｒｏｎ．Ｍｉｃｒｏｂ．，

１９９１，５７（８）：２３５１２３５９．

［２１］ ＢｏｓｓｉｏＤＤ，ＳｃｏｗＫＭ．Ｉｍｐａｃｔｏｆｃａｒｂｏｎａｎｄｆｌｏｏｄｉｎｇｏｎｔｈｅ
ｍｅｔａｂｏｌｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｉｎｓｏｉｌｓ［Ｊ］．Ａｐｐｌ．Ｅｎｖｉ
ｒｏｎ．Ｍｉｃｒｏｂ．，１９９５，６１（１１）：４０４３４０５０．

［２２］ ＢｕｙｅｒＪＳ，ＤｒｉｎｋｗａｔｅｒＬＥ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｓｕｂｓｔｒａｔｅｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎａｓｓａｙ
ａｎｄｆａｔｔｙａｃｉｄａｎａｌｙｓｉｓｏｆｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ［Ｊ］．Ｊ．Ｍｉｃｒｏｂ．
Ｍｅｔｈｏｄｓ，１９９７，３０（１）：３１１．

［２３］ 郑 华，欧阳志云，方治国，等．ＢＩＯＬＯＧ在土壤微生物群落功
能多样性研究中的应用［Ｊ］．土壤学报，２００４，（３）：４５６４６１．

［２４］ 徐华勤，肖润林，宋同清，等．稻草覆盖与间作三叶草对丘陵茶
园土壤微生物群落功能的影响［Ｊ］．生物多样性，２００８，１６（２）：

１６６１７４．
［２５］ 滕 应，黄昌勇，龙 健，等．复垦红壤中牧草根际微生物群落

功能多样性［Ｊ］．中国环境科学，２００３，２３（３）：２９５２９９．
［２６］ ＹｉｎＲ，ＤｅｎｇＨ，ＷａｎｇＨ，ｅｔａｌ．Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎｔｙｐｅａｆｆｅｃｔｓｓｏｉｌｅｎｚｙｍｅ

ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓａｎｄｍｉｃｒｏｂｉａｌｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙｆｏｌｌｏｗｉｎｇｒｅｖｅｇｅｔａｔｉｏｎｏｆａ
ｓｅｖｅｒｅｌｙｅｒｏｄｅｄｒｅｄｓｏｉｌｉｎｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌＣｈｉｎａ［Ｊ］．Ｃａｔｅｎａ，２０１４，

１１５：９６１０３．
［２７］ ＣｈｏｉＫＨ，ＤｏｂｂｓＦＣ．ＣｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｔｗｏｋｉｎｄｓｏｆＢｉｏｌｏｇｍｉｃｒｏ－

ｐｌａｔｅｓ（ＧＮａｎｄＥＣＯ）ｉｎｔｈｅｉｒａｂｉｌｉｔｙｔｏｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈａｍｏｎｇａｑｕａｔｉｃｍｉ
ｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌＭｅｔｈｏｄｓ，１９９９，

３６（３）：２０３２１３．
［２８］ ＧａｒｌａｎｄＪＬ．Ａｎａｌｙｓｉｓａｎｄｉｎｔｅｒｐｒｅｔａｔｉｏｎｏｆｃｏｍｍｕｎｉｔｙｌｅｖｅｌｐｈｙｓｉｏ

ｌｏｇｉｃａｌｐｒｏｆｉｌｅｓｉｎｍｉｃｒｏｂｉａｌｅｃｏｌｏｇｙ［Ｊ］．ＦＥＭＳＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙＥｃｏｌｏｇｙ，

１９９７，２４：２８９３００．
［２９］ 钱进芳，吴家森，黄坚钦．生草栽培对山核桃林地土壤养分及

微生物多样性的影响［Ｊ］．生态学报，２０１４，３４（１５）：４３２４４３３２．
［３０］ 焦奎宝．生草制苹果园土壤微生物群落结构与功能特征研究

［Ｄ］．沈阳：沈阳农业大学，２０１４．
［３１］ ＪｉａｏＫ，ＱｉｎＳ，ＬｙｕＤ，ｅｔａｌ．Ｒｅｄｃｌｏｖｅｒｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇｏｆａｐｐｌｅｏｒ

ｃｈａｒｄｓｉｍｐｒｏｖｅｓｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｄｉｖｅｒｓｉｔｙ［Ｊ］．
ＡｃｔａＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｅＳｃａｎｄｉｎａｖｉｃａ，ＳｅｃｔｉｏｎＢ－Ｓｏｉｌ＆ＰｌａｎｔＳｃｉｅｎｃｅ，

２０１３，６３（５）：４６６４７２．
［３２］ ＫｏｗａｌｃｈｕｋＧＡ，ＢｕｍａＤＳ，ｄｅＢｏｅｒＷ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓｏｆａｂｏｖｅ

ｇｒｏｕｎｄｐｌａｎｔｓｐｅｃｉｅｓｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎａｎｄｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｎｔｈｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｓｏｉｌ
ｂｏｒｎｅｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ［Ｊ］．ＡｎｔｏｎｉｅｖａｎＬｅｅｕｗｅｎｈｏｅｋ，２００２，８１（１）：

５０９５２０．
［３３］ 李玉娣，谷 洁，付青霞，等．陕西云阳蔬菜大棚土壤养分及微

生物群落功能多样性研究［Ｊ］．农业环境科学学报，２０１４，３３
（４）：７６５７７１．

［３４］ 李 华，惠竹梅，房玉林，等．葡萄园生草对葡萄与葡萄酒质量
的影响［Ｊ］．果树学报，２００５，２２（６）：１０１１０５．

［３５］ 李会科，李金玲，王雷存，等．种间互作对苹果／白三叶复合系
统根系生长及分布的影响［Ｊ］．草地学报，２０１１，１９（６）：９６０９６８．

［３６］ 李志斐，谢 骏，郁二蒙，等．基于 Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯ技术分析杂交
鳢和大口黑鲈高产池塘水体微生物碳代谢特征［Ｊ］．农业环境
科学学报，２０１４，（１）：１８５１９２．

［３７］ 杨智仙，汤 利，郑 毅，等．不同品种小麦与蚕豆间作对蚕豆
枯萎病发生根系分泌物和根际微生物群落功能多样性的影响

［Ｊ］．植物营养与肥料学报，２０１４，２０（３）：５７０５７９．
［３８］ 董 艳，汤 利，郑 毅，等．小麦－蚕豆间作条件下氮肥施用

量对根际微生物区系的影响［Ｊ］．应用生态学报，２００８，１９（７）：

１５５９１５６６．
［３９］ 倪才英，曾 珩，黄玉源，等．紫云英根际微生物碳源利用多样

性研究［Ｊ］．广西植物，２００９，２９（５）：６１４６２０．

４５２ 干旱地区农业研究 第３５卷


