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贵阳市东郊不同植被类型下土壤特性对微生物功能的影响
①
 

 

李世朋, 蔡祖聪, 杨  浩 
(土壤与农业可持续发展国家重点实验室 (中国科学院南京土壤研究所)，南京 210008) 

 

摘  要：选取贵阳市东郊 7 种植被下土壤，测定了微生物群落功能（Biolog 法）和 13 种土壤特性，采用主成分分析和

回归分析方法，研究了土壤特性对微生物群落功能的影响。结果表明，土壤特性解释了土壤微生物底物利用变异的 77.9% 和土

壤微生物功能多样性的全部变异，其中，土壤 pH、有效 P、速效 K、有机 C、水解 N 和溶解性有机 C 分别解释了底物利用

的 48.4%、15.9%、5.9%、5.7%、1.6% 和 0.4%；有效 P、速效 K、有机 C 和全 N 分别解释了微生物功能多样性指标 (H′)

变异的 67.4%、27.7%、4.7% 和 0.2%，表明土壤特性对微生物底物利用和功能多样性有决定性影响。 

关键词： 植被类型；土壤特性；微生物功能；底物利用 
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Biolog 系统是一种广泛应用于测度土壤与环境样

品微生物群落功能的方法，研究表明，Biolog 方法测

定的微生物群落功能特性与酶活性正相关，更真实地

反映了土壤微生物群落的原位活性[1]。由于环境是生

物生理、数量和行为的约束条件和选择因素[2]，作为

土壤微生物栖居场所的土壤环境，诸多的土壤特性，

如有机 C、N、P、pH 和交换性 K，在不同土壤环境

条件下与微生物群落功能显著相关[3-6]，表明土壤环境

特性对 Biolog 测度的微生物群落功能有重要影响。而

植被对诸多土壤性质都有显著影响[7]，表明植被可能

通过影响土壤特性影响微生物群落功能。但是，不同

植被下的土壤特性到底在何种程度上影响微生物群落

功能，却很少有研究。本文采用 Biolog 方法测定微生

物群落功能，结合主成分分析和回归分析方法，研究

了贵阳市 7 种不同植被下土壤特性对微生物群落功

能的影响，以期量化不同土壤特性影响微生物群落功

能的程度。 
 

1  研究区域概况与研究方法 
 

1.1  研究区域概况 

贵州省林业科学院树木园和邻近的森林公园，位

于贵阳市东郊，地理坐标为东经 106°43′，北纬 26°30′，

地势平缓，海拔 1120 ~ 1170 m，森林覆盖率 90%。

该地区为中亚热带湿润气候，年均温度 15.2℃，相对

湿度 77%，无霜期 278 天，年降水量 1198 mm。土 

 

 

 

壤类型为石灰岩发育的铝质酸性湿润淋溶土（山地黄

壤）。 

1.2  土壤样品的采集及分析 

2004 年 8 月下旬，在研究区域内选择地形较平

坦且排水良好的地点，采集了蕨类植物芒萁

（Dicranopteris dichotoma），裸子植物马尾松（Pinus 

massoniana）和日本香柏（Thuja Standishii），被子植

物广玉兰（Magnolia grandiflora）、闽楠（Phoebe 

bournei），青冈栎（Cyclobalanopsis glauca）和油茶

（Camellia oleifera）7 种植被下的土壤。由于植被变

化 8 年后，表层 0 ~ 2.5 cm 土壤中的有机 C 只有 

48% 来自于变化后的植被，而 5 cm 以下层次只有大

约 20%[8]，表明只有表层土壤有机 C 较大程度地代

表了新近植被来源的有机C，因此只采集表层 2 cm 的

土壤样品。样点植被描述见表 1。 
 

表 1  不同植被样点的特征 

Table 1  Characteristics of vegetation of studied sites 

植被 立地年限 (年) 优势度 (%) 覆盖度 (%) 

芒萁 ≥40 ≈ 85 ≈100 

马尾松 40 ≈ 95 ≈ 90 

日本香柏 28 ≈ 100 ≈ 80 

广玉兰 33 ≈ 100 ≈ 100 

闽楠 27 ≈ 100 ≈ 90 

青冈栎 15 ≈ 80 ≈ 90 

油茶 35 ≈ 90 ≈ 95 

 

 

        


①基金项目：国家自然科学基金项目  (40621001)资助。 

作者简介：李世朋 (1974─)，男，河南巩义人，博士研究生，主要从事土壤生态学研究。E-mail: spli2003@yahoo.com.cn 



  第 2 期                李世朋等：贵阳市东郊不同植被类型下土壤特性对微生物功能的影响                  225 

   

1.3  土壤样品分析 

土壤有机C、全N采用元素分析仪测定（Elementar, 

德国）；土壤pH采用 1﹕2.5 土水比平衡 1 h后用玻璃电

极测定；水解N（HN）、速效P（Olsen-P：OP）、速效

K（AK）按照文献测定[9]；微生物生物量C （MBC）、

N（MBN）与溶解性有机C（DOC）、N（DON）用

0.5 mol/L K2SO4 提取氯仿熏蒸与未熏蒸的土壤样品

（5:1 w/v）[10]（未熏蒸土壤样品的提取液为溶解性有

机C、N；熏蒸与未熏蒸土壤样品的差值为微生物量C、

N），提取液用有机碳氮分析仪（High-TOC    + Nb, 

Germany）测定。土壤特性的分析结果见表    2。 

 
表 2  不同植被类型下土壤特性与微生物功能指标 

Table 2  Soil characteristics and microbial functional indices under different vegetation types 

植被 

 

平均吸光值

AWCD 

功能多样性 

H′ 

pH SOC 

(g/kg) 

TN 

(g/kg) 

SOC/TN 

Rcn 

DOC

(mg/kg)

DON 

(mg/kg)

DOC/DON

Rcnd 

MBC

(mg/kg )

MBN 

(mg/kg) 

MBC/MBN 

Rcnm 

HN 

(mg/kg) 

OP 

(mg/kg)

AK 

(mg/kg)

芒萁 0.58 b 4.11 b 4.02 f 85.02 b 4.81 c 17.7 b 237.9 d 33.6 c 7.1 cd 360.5 c 19.4 d 18.6 a 377.3 c 15.9 c 122.8 e

马尾松 0.52 b 4.18 b 4.10 e 85.52 b 4.32 cd 19.8 a 127.8 f 23.2 d 5.5 e 223.2 g 15.8 e 14.1 c 315.5 d 15.2 c 82.1 f

日本香柏 0.27 c 3.85 c 4.34 d 51.15 e 3.63 e 14.1 d 282.4 c 16.2 d 17.4 a 314.6 d 32.4 c 9.7 e 241.3 f 58.8 a 234.6 b

广玉兰 1.07 a 4.41 a 5.96 a 108.80 a 6.37 b 17.1 b 470.1 a 36.0 bc 13.1 b 598.6 b 37.3 b 16.0 b 438.1 b 22.6 b 366.4 a

闽楠 1.06 a 4.39 a 5.92 a 65.54 d 3.83 de 17.1 b 118.4 f 18.8 d 6.3 de 297.1 e 54.9 a 5.4 f 293.7 e 10.1 de 157.4 d

青冈栎 1.09 a 4.39 a 4.93 c 74.76 c 4.78 c 15.6 c 313.5 b 40.5 a 7.7 c 243.7 f 20.7 d 11.8 d 370.6 c 13.0 cd 194.0 c

油茶 0.92 a 4.37 a 5.42 b 112.90 a 7.15 a 15.8 c 157.6 e 39.5 ab 4.0 f 611.5 a 53.8 a 11.4 d 552.7 a 7.8 e 199.9 c

平均值 0.79 4.24 4.96 83.38 4.98 16.8 244.0 29.7 8.7 378.5 33.5 12.4 370.0 20.4 193.9

标准差 0.30 0.19 0.77 20.60 1.22 1.7 116.1 9.4 4.4 149.3 15.0 4.0 95.2 16.0 84.8 

变异系数(%) 38.6 4.6 15.5 24.7 24.5 10.1 47.6 31.8 50.7 39.5 44.8 32.4 25.7 78.7 43.8 

  注：同列数据字母不同表示植被之间差异显著（p＜0.05）。 

 

Biolog 功能测定：取10 g（以干重计）新鲜土样，

加 100 ml 1 g/kg 的磷酸钠缓冲液，在振荡 30 min 并

沉淀 15 min 后，用稀释至 1000 倍的上清液接种 

Biolog GN 盘[11]。接种后的 Biolog 盘在 25℃ ± 1℃

下培养 7 天, 每天用 Biolog 自动读数装置于 590 

nm 下测定吸光值, 平均吸光值 (AWCD：average well 

color development) 作为整体活性的有效指数。 

1.4  统计分析 

采用 Biolog 微平板培养 48 h 的数据（此时的 

AWCD 约为培养期间最大值的 0.5）进行数据统计分

析。Biolog GN 微平板中 95 种 C 源分为 6 类[12]。

土壤微生物群落功能多样性以及各类底物的代谢多样

性用 Shannon 指数（H′）表征，计算方法如下： 

H′ = Σ (Pi × logPi) 

式中, Pi 为培养基孔与对照孔的光密度值差与整板总

差的比值，即： 

Pi = (C-R) / Σ(C-R) 

式中，C 为每个培养基孔的光密度值，R 为对照孔的光密

度值。 

方差分析、主成分分析和回归分析用 SPSS 11.5 

软件进行。 
 
2  结果与分析 

 

虽然样点植被的林龄并不相同，但不同测定指标

的变异系数能反映植被类型对不同土壤特性影响的程

度大小（表 2）。土壤有效 P 在测定的土壤特性中变

异系数最大（78.7%），其次是溶解性有机物碳氮比

（Rcnd）（50.7%），而变异系数较小的是土壤碳氮比

（Rcn）（10.1%）和土壤 pH（15.5%）。表明不同植

被类型对有效 P 和 Rcnd 的影响很大，而对 Rcn 和土

壤  pH 的影响较小。土壤微生物底物利用活性

（AWCD）的变异系数也比较大（38.6%），而功能多

样性（H′）的变异系数比较小（4.6%）。 

  底物利用的主成分分析结果表明，前 4 个主成分

解释了微生物底物利用总方差的 92.5%（表 3）。主成

分 1 解释了底物利用总方差的 69.7%，在载荷较高（r

≥0.700）的 17 种底物中，羧酸 7 种、碳水化合物 4 

种、氨基酸 3 种、其他类 3 种；主成分 2（解释了底

物利用总方差的 7.9%）载荷较高的 11 种底物中，碳

水化合物 5 种、羧酸 4 种、氨基酸 2 种，表明主成分 

1 和 2 主要表征羧酸和部分碳水化合物的利用差异；主

成分 3（解释了底物利用总方差的 7.7%）载荷较高的 

12 种底物中，碳水化合物 7 种、羧酸与聚合物各 2 种、

氨基酸 1 种，表明主成分 3 表征的主要是部分碳水化

合物的利用差异；主成分 4（解释了底物利用总方差的 

7.2%）载荷较高的 7 种底物中，碳水化合物和聚合物

各 2 种，羧酸、氨基酸与其他类化合物各 1 种。    
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表 3  与主成分(SUPC)相关较高的底物 

Table 3  Substrates with high loading on principal components of substrate utilization (SUPC) 

主成分 底物 r 主成分 底物 r 

SUPC1 （69.7%） 碳水化合物 D-果糖 0.820   α-羟基丁酸 0.792

  β-甲基-D-葡萄糖苷 0.788   D-半乳糖醛酸 0.781

  D-蜜二糖 0.765  氨基酸 甘氨酰-L-谷氨酸 0.913

  N-乙酰基-D-葡萄糖 0.726   L -丙氨酸 0.759

 羧酸 琥珀酸 0.912 SUPC3（7.7%） 碳水化合物 单甲基琥珀酸 0.917

  D-葡萄糖胺酸 0.889   蔗糖 0.827

  丙酸 0.882   D-海藻糖 0.805

  D,L-乳酸 0.855   木糖醇 0.784

  丙二酸 0.773   阿洛酮糖 0.767

  β-羟基丁酸 0.748   赤藻糖醇 0.759

  D-葡糖二酸 0.736   D-山梨醇 0.743

 氨基酸 D,L-肉碱 0.811  羧酸 D-葡萄糖酸 0.777

  L-组氨酸 0.736   顺-乌头酸 0.746

  L-谷氨酸 0.709  氨基酸 L-丝氨酸 0.701

 其他 尿刊酸 0.878  聚合物 吐温 40 0.777

  溴丁二酸 0.801   吐温 80 0.713

  2,3-丁二醇 0.778 SUPC4 （7.2%） 碳水化合物 甲基丙酮酸 0.848

SUPC2 （7.9%） 碳水化合物 D-纤维二糖 0.924   松二糖 0.719

  龙胆二糖 0.903  羧酸 α-酮戊酸 0.954

  D-半乳糖 0.855  氨基酸 L-苯丙氨酸 0.916

  D-阿拉伯糖醇 0.812  其他 胸腺嘧啶核苷 0.837

  侧金盏花醇 0.727  聚合物 淀粉 0.823

 羧酸 α-酮丁酸 0.834   环糊精 0.747

  α-酮戊二酸 0.804     

 

底物利用的主成分与土壤特性之间的回归分析和

计算结果表明（表 4）（所有土壤特性与底物利用主

成分3的相关性都不显著，因而未列入表4），土壤 pH、

有效 P、速效 K、有机 C、水解 N 和 溶解性有机 C

分别解释了底物利用的 48.4%、15.9%、5.9%、5.7%、

1.6% 和 0.4%，共解释了底物利用总方差的 77.9%。 

 

表 4  微生物底物利用主成分(SUPC)、功能多样性(H′)与土壤特性的逐步回归 

Table 4  Regression between principle components of substrate utilization (SUPC), H′ and soil characteristics 

参数 方差解释量 (%) 土壤特性 回归系数 r 概率 p 方差解释量 (%) 

pH 0.833 0.020 48.4 SUPC 1 69.7 

pH, OP 0.954 0.036 63.4 

SOC 0.851 0.015 5.7 SUPC 2 7.9 

SOC, HN 0.96 0.035 7.3 

AK 0.907 0.005 5.9 

AK, OP 0.975 0.012 6.8 

SUPC 4 7.2 

AK, OP, DOC 0.998 0.033 7.2 

OP 0.821 0.007 67.4 

OP, AK 0.975 0.009 95.1 

OP, AK, SOC 0.999 0.024 99.8 

H′  

OP, AK, SOC, TN 1.000 0.042 100      
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有效 P、速效 K、有机 C、全 N 4 个指标分别解释

了微生物功能多样性指标  (H′) 变异的  67.4%、

27.7%、4.7% 和 0.2%，共解释了底物利用多样性总

方差的 100%，表明微生物功能活性和多样性都在很大

程度上受到土壤特性的影响。 
 

3  讨论 
 

在 13 项土壤特性中，土壤 pH 解释了微生物底

物利用的 48.4%，对微生物底物利用影响最大。本研

究中AWCD 与土壤 pH 显著相关（r≥0.700，p = 

0.012），而与 MBC 的相关不显著，表明土壤 pH 对

微生物底物利用的影响比微生物量更重要。这与加拿

大森林的研究结果一致[6]。由于土壤细菌的碳氮比较

低，真菌的碳氮比较高[13-15]，较低的微生物碳氮比

（Rcnm）意味着土壤微生物群落结构中细菌的比例较

高。本研究中 Rcnm 随着土壤 pH 升高呈降低趋势，

表明随着土壤 pH 升高，土壤微生物群落结构向细菌

比例增加方向转变，而且，pH 升高会引起革兰氏阴性

细菌比例增加[16]，这都可能影响微生物的底物利用活

性。土壤微生物群落的底物利用活性（AWCD）是土

壤微生物活性的一个表征[17]，而 DOC 是微生物最重

要的 C 源[18]，以 AWCD/DOC 的比值作为 DOC 生

物有效性的粗略指示，结果发现，AWCD/DOC 随着

土壤 pH 升高而升高，并与 Rcnd 显著负相关（r = 

-0.676，p = 0.048），表明土壤 pH 和 Rcnd 都可能影

响溶解性有机物的生物有效性。前人的研究结果也表

明，溶解性有机物的碳氮比影响其生物有效性[19]。这

表明，土壤 pH 可能通过影响微生物群落结构和溶解

性有机物的生物有效性影响微生物群落的底物利用。 

一般来说，石灰岩发育的土壤普遍缺 P，而且 P 

的有效性比较低[20]，本研究中不同植被类型下速效 P 

的变异系数最大，表明岩溶生态系统中植被类型对速

效 P 的影响较大，而且速效 P 与底物利用主成分 1 

和 3 都显著相关，解释了微生物底物利用的 15.9%，

表明速效 P 对微生物底物利用有较大影响。研究表

明，热带林地土壤中，P 的有效性是微生物利用活性

有机 C 的限制因素[21]。桂林岩溶生态系统中速效 P 

与土壤微生物活性有关[22]也表明，在石灰岩发育的生

态系统中，植被类型对土壤速效 P 的影响可能是植被

类型影响土壤功能的机理之一。 

土壤有效 K 解释了底物利用的 5.9%，表明土壤

有效 K 对微生物底物利用有一定影响。Pankhurst 等

人[3]也发现盐碱度不同的土壤中 Biolog 底物利用的

变异与交换性 K 显著相关。休眠的微生物细胞中 K 

含量较低[23]以及添加 K 盐能促进有机 C 矿化[24]的

事实都表明，K 能促进微生物活性，这可能是本研究

中有效 K 影响微生物底物利用的机制。 

土壤有机 C 一般被认为是影响微生物群落结构

和功能的重要因素，但只有在有机 C 含量低于某个临

界值时，土壤功能多样性才随着有机 C 含量增加而升

高[25]。贵阳土壤有机 C 含量普遍较高可能是有机 C 

含量对微生物群落功能影响较小的原因。水解 N 和 

DOC 对微生物底物利用的影响很小可能有相似的机

理。 

4 种土壤特性解释了微生物功能多样性（H′）的

全部变异，表明土壤特性对 H′ 有决定性影响。相比

之下，有效  P 对微生物功能多样性变异的解释量

（67.4％）远高于对底物利用变异的解释量（15.9％），

表明同一个土壤特性对不同功能指标的影响可能会有

较大差异。同样，土壤 pH 对微生物底物利用的影响

最大，但对微生物功能多样性却没有影响，表明在特

定环境条件下，微生物底物利用活性与功能多样性都

可能受个别关键土壤特性的影响较大，土壤特性受植

被类型影响的大小与它们影响微生物功能的大小并不

一致。 

土壤特性与微生物群落的底物利用显著相关[3-6]，

表明土壤特性对微生物功能有重要影响，但系统研究

土壤特性对微生物群落功能影响的文献很少。本研究

中土壤性质解释了微生物底物利用变异的  77.9% 和

微生物功能多样性变异的全部，表明土壤性质对微生

物底物利用的影响可能超过了以前的认识。如果把土

壤性质分为土壤物理化学性质和微生物生物量相关的

性质两大类，那么，在贵阳土壤中，解释微生物底物

利用变异和功能多样性变异的主要是土壤物理化学性

质（pH、OP、AK、SOC、HN、TN 和 DOC），而

与微生物生物量有关的生物学性质（MBC、MBN、

Rcnm）没有贡献，表明在贵阳的环境条件下，主要是

土壤物理化学性质影响微生物群落功能。这也支持了

环境是生物生理、数量和行为的约束条件和选择因素

的理论[2]。但是，土壤环境的复杂性需要不同地区的

研究结果来积累更多的证据。 
 

4  结论 
 

综上所述，贵阳市东郊不同植被类型下土壤特性

解释了土壤微生物底物利用变异的 77.9%，其中，土

壤 pH、有效 P、速效 K、土壤有机 C、水解 N 和

溶解性有机  C 分别解释了底物利用的  48.4%、

15.9%、5.9%、5.7%、1.6% 和 0.4%。功能多样性指
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标 (H′) 变异能被有效 P、速效 K、土壤有机 C 和全 

N 4 个指标全部解释，解释量分别为 67.4%、27.7%、

4.7% 和 0.2%，表明土壤特性对微生物底物利用和功

能多样性有决定性影响。 
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Effects of Soil Characteristics on Soil Microbial Function Under Different Vegetation Types in Guiyang 

 

LI Shi-peng,  CAI Zu-cong,  YANG Hao 

 (State Key Laboratory of Soil and Sustainable Agriculture (Institute of Soil Science, Chinese Academy of Sciences), Nanjing  210008, China) 

 

Abstract:  Soil samples under seven different vegetation types were collected from Guiyang city and thirteen soil characteristics were 

measured to quantify the effects of soil characteristics on microbial function. Results showed that 77.9% of the variation in substrate utilization and 

total variation in functional diversity could be explained by soil indices characteristics, among which soil pH, Olsen-P, available potassium, soil 

organic carbon, hydrolysable nitrogen and dissolved organic carbon explained 48.4%, 15.9％, 5.9%, 5.7%, 1.6% and 0.4% of the variation in 

substrate utilization respectively, while Olsen-P, available potassium, soil organic carbon, total nitrogen explained 67.4%, 27.7％, 4.7% and 0.2% of 

the variation in functional diversity respectively, which suggested microbial function measured by Biolog GN plate was mostly determined by soil 

characteristics. 

 Key words:  Vegetation type, Soil characteristics, Microbial function, Substrate utilization  

 


