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岷江流域不同土地利用方式下的土壤
微生物特征及其与土壤养分的关系

李 懿,杨子松
(阿坝师范学院 资源与环境学院,四川 阿坝623002)

摘 要:采用经典统计分析与排序分析,研究了2014—2018年岷江流域不同土地利用方式下(撂荒地、次生林、灌丛、

果园和耕地)土壤微生物群落多样性变化特征,并探讨了其与土壤养分和土壤微生物数量之间的关系。结果表明:

(1)土壤pH值变化范围为6.13~7.02,其大小依次表现为撂荒地<次生林<灌丛<果园<耕地,其中耕地和果园差

异不显著(p>0.05),耕地最高(p<0.05);土壤有机碳、全氮、全钾、有效磷和有效钾大小依次表现为撂荒地>次生

林>灌丛>果园>耕地,不同土地利用土壤有效磷和有效钾差异均显著(p<0.05),而不同土地利用土壤全磷差异

不显著(p>0.05)。(2)土壤微生物以细菌数目最多,占到90%以上,土壤细菌、真菌、放线菌和微生物总数目大小依

次表现为撂荒地>次生林>灌丛>果园>耕地。(3)根据培养第100小时的 AWCD值计算土壤微生物群落的物种

丰富度指数(H)、均匀度指数(E)、优势度指数(Ds)和碳源利用丰富度指数(S)。土壤微生物多样性指数大小依次表

现为撂荒地>次生林>灌丛>果园>耕地,不同土地利用均匀度指数(E)、优势度指数(Ds)差异不显著(p>0.05)。

(4)相关性分析表明土壤养分、土壤微生物数量均与土壤微生物群落多样性具有显著的相关性(p<0.05),其中,土壤

微生物数量对微生物群落多样性的贡献最大(其相关系数绝对值最大)。(5)冗余分析表明土壤微生物群落多样性与

土壤养分含量均呈正相关(除了pH);有机碳和全氮与丰富度指数相关性最大,由此可知,有机碳和全氮是影响该区

土壤微生物群落多样性分布的主要因子。
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SoilNutrientsandSoilMicrobialCharacteristicsandTheirRelationshipsUnder
DifferentLandUseTypesinMinjiangRiverBasin

LIYi,YANGZisong
(AbaTeachersCollege,Wenchuan,Sichuan623002,China)

Abstract:Thevariationcharacteristicsofsoilmicrobialcommunitydiversityindifferentlandusepatterns
(abandonedlands,secondaryforests,shrubs,orchardsandcultivatedlands)inminjiangriverbasinfrom
2014to2018werestudiedbyusingclassicalstatisticalanalysisandsequencinganalysis,andtherelationship
betweenthemandsoilnutrientsandsoilmicrobialquantitywasdiscussed.Theresultsshowedthat:(1)the
pHvalueofthesoilrangedfrom6.13to7.02,andthepHvaluesoftheabandonedlandsincreasedinthe
order:secondaryforest<shrub<orchard<cultivatedland,amongwhichthesoilpHdifferencebetween
cultivatedlandandorchardwasnotsignificant(p>0.05),andsoilpHofthecultivatedlandwasthehighest
(p<0.05);thelevelsofsoilorganiccarbon,totalnitrogen,totalpotassium,availablephosphorusandavail-
ablepotassiumdecreasedintheorder:secondaryforests>shrubs>orchards>cultivatedland>abandoned
lands;thedifferencesofavailablephosphorusandavailablepotassiumindifferentlandusesweresignificant
(p<0.05),whilethedifferencesoftotalphosphorusindifferentlanduseswerenotsignificant(p>0.05);
(2)thenumberofsoilmicroorganismswasthelargest,accountingformorethan90%;thetotalnumberof
soilbacteria,fungi,actinomycetesandmicroorganismsdecreasedintheorder:secondaryforests>shrubs>



orchards>cultivatedland>abandonedlands;(3)speciesrichnessindex(H),evennessindex(E),domi-
nanceindex(Ds)andcarbonsourceutilizationrichnessindex(S)ofsoilmicrobialcommunitywerecalculat-
edaccordingtoAWCDvalueat100h;thesoilmicrobialdiversityindexdecreasedintheorder:secondary
forests>shrubs>orchards>cultivatedland>abandonedlands,nosignificantdifferenceintheevennessindex
(E)anddominanceindex(Ds)wasfound(p>0.05);(4)correlationanalysisshowedthatsoilnutrientsand
soilmicrobialquantityweresignificantlycorrelatedwithsoilmicrobialcommunitydiversity(p<0.05),

amongwhichsoilmicrobialquantitycontributedthemosttomicrobialcommunitydiversity(withthelargest
absolutevalueofcorrelationcoefficient);(5)redundancyanalysisshowedthatsoilmicrobialcommunity
diversitywaspositivelycorrelatedwithsoilnutrientcontents;alongthefirstsequencingaxisofRDA,with
theincreaseofsignificantinfluencingfactors(soilnutrientindexes),themicrobialrichnessindexgradually
increased,andthemicrobialrichnessindexwasnegativelycorrelatedwithpHvalue;organiccarbonandtotal
nitrogenhadthelargestcorrelationwithrichnessindex,therefore,organiccarbonandtotalnitrogenwere
themainfactorsaffectingthediversitydistributionofsoilmicrobialcommunityinthisarea.
Keywords:Minliangbasin;landusetype;soilnutrients;soilmicrobialdiversity

  在土壤中,微生物具有极其重要的作用,虽然占

据了不到3%的比例,却发挥了巨大的活性作用,能
够有效促进生态系统养分循环。它不仅能够矿化、分
解土壤中的养分,固持、促进和调控营养物质[1-2],尤
其是碳和养分的循环,还具有储存营养物质的功能,
可作为营养物质储存的资源库,同时对土壤环境的变

化非常敏感,能够及时准确反映土壤环境质量,常常

被作为生物指标使用[3]。土壤微生物是促进土壤养

分循环的关键性因素,理解其与土壤养分分布的关

系,能够帮助人们了解生态系统中养分循环的情况。
了解养分循环,需要了解微生物的生物量,指土壤中

体积小于5000μm3的生物 总 量,不 包 括 活 植 物

体[1-2]。土壤和植被彼此影响、作用和制约,土壤是植

被生长发育的根基,具有一定的基础性和包容性;植
被又能够通过自身的生长和凋落影响土壤环境、肥力

以及区域气候情况,提高土地的可利用价值[6]。
土地利用是人类利用自然获取能量与物质的途径,

通过人为因素,干扰了土地利用的情况,造成土地利用

结构和类型的变化[14]。人类利用土地后,在一定程度上

会改变土壤的营养成分构成,如循环、数量等,以及土地

的贫瘠或肥力状况,并改变土壤的水热条件,从而加速

了土壤养分循环的速度和土壤肥力的变迁[15-16]。四川

岷江流域地处我国西南地区,地形地貌复杂多变,多紫

红壤,人们利用土地方式也很多,主要包括灌丛、次生

林、撂荒地、果园和耕地等多种情况。在人口日益增

长和经济不断发展的前提下,该地区尤其是岷江流域

中下游,土地与人口之间的关系日渐紧张和突出,对
土地的开垦非常频繁,对土地肥力的保持相对不利。
要改变土地利用方式,需要从土壤质量、肥力的提高

和恢复入手,构建良好的植被环境,并对土壤中的有

机碳积累、循环和平衡产生一定的影响。本文主要以

不同种类的利用方式为前提,分析土壤养分对土壤微

生物特征的影响,从而促进土地的有效管理。

1 材料与方法

1.1 研究区概况

岷江源自岷山,干流长度为735km,流水量大,流域

广,落差大,分别为13.3万km2和3560m,支流众多。
岷江可分为上中下游三个区段,都江堰市为上游和中下

游的主要节点。岷江上游地形复杂多变,峡谷连绵,地
广人稀,耕地更少;中下游地势较低,多丘陵平原,工农

业和交通事业发达,从而导致人口和耕地较多,所以选

取了中下游为研究区域。该区域的气候呈温带—亚

寒热带,年均气温在17℃左右,高低温波动范围在

38℃和-4℃之间,并由上游至下游呈升高趋势。该

地区的雨季较明显,汛期较长,集中在6—9月,且暴

雨多发。汛期的雨量能够达到全年雨量的80%以

上。该地区的自然资源较丰富,尤其是水能资源最为

突出,耕地资源为紫色土,分布区域很广。

1.2 样品采集

以岷江中游流域为范围,选择耕地、次生林、果
园、灌丛、撂荒地5种土地类型,选取的年份时间为

2014—2018年。每种土地类型又选择3个重复长期

监测样地(面积大约100m×100m)。撂荒地多为废

弃土地,95%区域覆盖紫茎泽兰;灌丛以热性为主,多
与果园相邻,植被覆盖度20%~40%,灌木(杜鹃)是
主要树种,植被大部分为三色堇、马兰、旱金莲等;果
园以退耕还林的田地为主,植被覆盖度为50%~
80%,大多种植苹果,其间生长有草本、灌木和苔藓

等;次生林以封育多年后的森林构成,80%区域覆盖
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有植被;耕地是采用了该区域内比较传统的种植方

式,植被覆盖度<10%,多种植蔬菜、豌豆、烟草等,其
间夹杂紫茎泽兰群落。以上5种土地类型的土壤均

为红紫土壤,选择坡度均小于5°的土壤,在每个样地

和采样点分别进行3个和5次重复,后者作为平行,5
个平行之间间隔2m,在剖面选取0—20cm的原状

土样。取样土壤分成两部分,一部分采取自然风干的

做法,另一部分维持原样,在4℃保存,最终检测土壤

的养分和微生物的数量和种类。

1.3 土壤微生物群落功能多样性

有机碳采用重铬酸钾—外加热法;全氮采用半微

量凯氏定氮法;全磷和有效磷采用 NaHCO3浸提—
钼锑抗比色法;全钾和有效钾采用乙酸铵浸提—火焰

光度计法[10]。
土壤多样性分析所用数据需要在Biolog-Eco下

进行72h的温育处理,之后将等同于10g烘干土壤

的土样加入NaCl溶液,要求浓度为0.145mol/L,并
进行长达30min的振荡,然后将其中的100μl接种

于Eco板后读数,恒温培养要求在25℃下进行216h,
并隔12h一次读数;之后,在NaCl溶液中进行稀释

后进行恒温培养,并做好吸光值记录。
通过分析其对碳源的反应情况来探究微生物对

碳源的利用水平,在研究中常用平均每孔颜色变化率

AWCD来表示,该值越大说明其具有较高的微生物

丰度,计算如下方式[17]:

AWCD=∑[(Ci-R)/31]
式中:Ci,R 分别表示第i孔、对照孔的吸光值。

物种丰富度指数 H=-∑Pi(lnPi)
式中:Pi为第i孔的相对吸光值比值,计算公式:

Pi=(Ci-Ri)/∑(Ci-Ri)

碳源利用丰富度指数S=被利用碳源的总数

优势度指数Ds=1-∑Pi

均匀度指数E=Ds/HD
1.4 数据分析

Excel2013.0和SPSS21.0统计和分析数据,以

2014—2018年5a的平均值±标准误差表示(Mean±
SE),单因素方差分析(One-wayANOVA),Pearson相关

系数法检验各指标之间的相关性,CANOCO4.5分析土

壤养分对微生物多样性与环境因子的响应。

2 结果与分析

2.1 不同土地利用方式对土壤养分的影响

表1显示不同土地利用方式下土壤养分特征,土
壤pH值变化范围为6.13~7.02,其大小依次表现为

撂荒地<次生林<灌丛<果园<耕地,其中耕地和果

园差异不显著(p>0.05),耕地最高(p<0.05);土壤

有机碳变化范围为4.51~9.77g/kg,其大小依次表

现为撂荒地>次生林>灌丛>果园>耕地,灌丛和果

园差异不显著(p>0.05),耕地最低(p<0.05);土壤全氮

变化范围为1.02~1.69g/kg,其大小依次表现为撂荒

地>次生林>灌丛>果园>耕地,灌丛和果园差异不显

著(p>0.05),耕地最低(p<0.05);土壤全磷变化范围为

0.83~0.91g/kg,不同土地利用土壤全磷差异不显著

(p>0.05);土壤全钾变化范围为12.17~26.39g/kg,其
大小依次表现为撂荒地>次生林>灌丛>果园>耕地,
不同土地利用土壤全钾差异均显著(p<0.05);土壤有

效磷和有效钾变化范围为24.90~39.84mg/kg,33.58~
54.81mg/kg,其大小依次表现为撂荒地>次生林>灌

丛>果园>耕地,不同土地利用土壤有效磷和有效钾

差异均显著(p<0.05)。
表1 不同土地利用方式对土壤养分的影响

土地利用

方式
pH值

有机碳SOC/

(g·kg-1)
全氮TN/

(g·kg-1)
全磷TP/

(g·kg-1)
全钾TK/

(g·kg-1)
有效磷AP/

(mg·kg-1)
有效钾AK/

(mg·kg-1)
次生林 6.35±0.23c 8.15±0.56b 1.61±0.52b 0.86±0.06a 24.18±3.69b 35.75±3.59b 50.19±4.65b
灌丛 6.78±0.16b 7.06±0.78c 1.34±0.49c 0.86±0.05a 20.18±2.57c 32.06±3.16c 45.47±5.03c
果园 7.02±0.15a 6.57±0.69c 1.21±0.56c 0.84±0.08a 17.05±1.89d 27.18±2.58d 41.26±4.19d
耕地 7.46±0.24a 4.51±0.72d 1.02±0.34d 0.83±0.04a 12.17±2.01e 24.90±2.47e 33.58±2.58e

撂荒地 6.13±0.18c 9.78±0.65a 1.69±0.72a 0.91±0.06a 26.39±2.45a 39.84±3.02a 54.81±2.47a
p <0.05 <0.05 <0.05 >0.05 <0.05 <0.05 <0.05
F 159.26 184.75 135.69 85.76 126.98 137.15 142.78

注:不同小写字母表示差异显著(p<0.05),下同。

2.2 不同土地利用方式对土壤微生物数量的影响

由表2可知,不同土地利用土壤微生物数量及组

成不同,其中以细菌数目最多,占到90%以上。土壤

细菌数目变化范围为(1.02~1.69)×105,其大小依次

表现为撂荒地>次生林>灌丛>果园>耕地,灌丛和

次生林差异不显著(p>0.05),耕地最低(p<0.05);
土壤真菌数目变化范围为3.02万~8.09万,其大小

依次表现为撂荒地>次生林>灌丛>果园>耕地,灌
丛、果园和耕地差异不显著(p>0.05);土壤放线菌数

目变化范围为5.01万~10.15万,其大小依次表现为
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撂荒地>次生林>灌丛>果园>耕地,灌丛、果园和

耕地差异不显著(p>0.05);土壤微生物总数目变化

范围为(3.54~6.22)×106,其大小依次表现为撂荒地

>次生林>灌丛>果园>耕地,灌丛、果园和耕地差

异不显著(p>0.05)。
表2 土壤微生物种群数量垂直分布

土地利用

方式

细菌数目

MB/105
真菌数目

MF/104
放线菌数目

ME/104
微生物总数

MT/106

次生林 11.76±1.98b 7.13±0.46b 9.28±0.38b 6.01±0.51a
灌丛 10.23±1.25b 5.49±0.51c 7.56±0.24c 5.13±0.69b
果园 8.94±1.37c 4.12±0.54c 6.13±0.56c 4.12±0.34c
耕地 7.05±0.85d 3.02±0.23c 5.01±0.98c 3.54±0.52c

撂荒地 12.98±2.16a 8.09±0.68a 10.15±1.25a 6.22±0.67a
p <0.05 <0.05 <0.05 <0.05
F 156.98 142.17 158.03 166.74

2.3 不同土地利用方式对土壤微生物群落多样性

由表3可知,不同土地利用土壤微生物群落功能

多样性指数存在一定差异,其中物种丰富度指数(H)
变化范围为1.79~3.68,其大小依次表现为撂荒地>
次生林>灌丛>果园>耕地,灌丛和果园差异不显著

(p>0.05),耕地最低(p<0.05);均匀度指数(E)变
化范围为0.61~0.99,其大小依次表现为撂荒地>次

生林>灌丛>果园>耕地,不同土地利用均匀度指数

(E)差异不显著(p>0.05);优势度指数(Ds)变化范

围为0.51~0.70,其大小依次表现为撂荒地<次生

林<灌丛<果园<耕地,不同土地利用优势度指数

(Ds)差异不显著(p>0.05);碳源利用丰富度指数

(S)变化范围为9.45~16.47,其大小依次表现为撂荒

地>次生林>灌丛>果园>耕地,不同土地利用碳源

利用丰富度指数(S)差异均显著(p<0.05)。
表3 土壤微生物群落多样性垂直分布

土地利用

方式

物种丰富度

指数(H)
均匀度

指数(E)
优势度

指数(Ds)
碳源利用

指数(S)
次生林 3.12±0.30a 0.91±0.04a 0.57±0.03a 16.47±1.68b
灌丛 2.56±0.16b 0.83±0.03a 0.61±0.04a 14.03±2.16c
果园 2.04±0.24b 0.74±0.03a 0.62±0.05a 12.47±2.14d
耕地 1.79±0.26c 0.61±0.06a 0.70±0.06a 9.45±0.99e

撂荒地 3.68±0.35a 0.99±0.05a 0.51±0.02a 18.69±2.16a
p <0.05 >0.05 >0.05 <0.05
F 192.03 90.16 87.24 184.12

2.4 土壤养分、微生物数量与微生物多样性之间相

关性

土壤养分为微生物提供氮源和碳源,而要获知土

壤养分与微生物群落多样性之间的关系,需要通过相

关性分析才能获知,具体见表4,5。研究发现,微生

物多样性受到土壤养分的正向影响(p<0.01);在土

壤养分各指标和微生物数量的相关系数方面,与物种

丰富度指数(H)和碳源利用丰富度指数(S)相比,优
势度指数(Ds)和均匀度指数(E)相对较低,且受微生

物数量和土壤养分影响较小。所以,影响微生物群落

功能多样性的因素为土壤养分和微生物数量,土壤养

分的作用更大,土壤pH的贡献为负,由此造成不同

土层土壤微生物群落多样性存在较大差异,也凸显了

有机碳和全氮作为养分来源的重要作用。
表4 土壤养分与微生物多样性之间相关性

项目 pH 有机碳SOC 全氮TN 全磷TP 全钾TK 有效磷AP 有效钾AK
物种丰富度指数(H) -0.913** 0.903** 0.891** 0.016 0.901** 0.723* 0.816**

均匀度指数(E) -0.803** 0.815** 0.835** 0.174 0.312 0.506* 0.569*

优势度指数(Ds) 0.247 0.616* 0.501* 0.064 0.509* 0.169 0.313
碳源利用丰富度指数(S) -0.732* 0.889** 0.819** 0.195 0.559* 0.169 0.613*

注:*,**分别表示在0.05,0.01水平上差异显著。下表同。

表5 土壤微生物数量与微生物多样性之间相关性

项目 细菌数目 MB 真菌数目 MF 放线菌数目 ME 微生物总数 MT
物种丰富度指数(H) 0.916** 0.801** 0.096 0.619*

均匀度指数(E) 0.814** 0.502* 0.567* 0.217
优势度指数(Ds) 0.168 0.317 0.316 0.034
碳源利用丰富度指数(S) 0.887** 0.712* 0.216 0.403

2.5 土壤微生物群落多样性与土壤养分、微生物数

量的典范相关分析

土壤微生物指标一般可被分为3组变量。第1
组变量由土壤养分构成,主要包括全氮、全钾、有机

碳、有效氮、全磷、有效钾、有效磷等;第2和第3组

变量由土壤微生物数量组成,主要包括真菌、细菌

和放线菌。挖掘土壤微生物群落多样性、土壤养分、
微生物数量的内在联系时,大多采用典范相关分析

见表6。由表6可知,土壤微生物数量、土壤养分等

都对土壤微生物群落的多样性产生了一定的影响,
其中,土壤微生物数量具有显著影响,相关系数绝

对值较大。
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表6 土壤微生物群落多样性与土壤养分和微生物数量的典范相关分析

影响因子 典型向量 典型相关系数 特征值 累积贡献率/% F 值 卡方值

1 0.756 4.695 56.98 123.69 92.16

土壤养分
2 0.703 3.169 69.74 95.26 69.78
3 0.656 1.756 82.16 63.18 58.14
4 0.649 0.569 88.91 37.42 31.02

1 0.801 4.956 57.16 115.45 87.49

土壤微生物数量
2 0.767 2.022 70.75 91.69 62.15
3 0.796 1.517 82.91 53.81 53.00
4 0.810 0.517 88.13 32.78 27.19

  对于微生物群落来说,环境因子是重要影响因素,
主要表现在分布及特性两方面。水热及地形地貌,都会

对微生物的分布和活动情况产生影响,而对微生物群落

分布进行对比研究时,一般多采用冗余分析RDA的方

法进行。土壤中有机质的含量一般与周围环境、植被分

布、凋落物情况有关。为弄清楚环境因子与微生物活动

之间的关系,本文主要采用RDA进行探究。其中,响应

变量主要是微生物的多样性,解释变量主要包括土壤养

分和微生物数量。在研究中,可以将微生物及环境因

子的排序呈现在一张图中,箭头象限表示相关性,箭
头长度表示相关程度,相关性的强弱由夹角表示;经
过试验可知,前两个排序轴的累积解释率为85.38%,

85.38%,第一个因子的解释率为52.19%,并且统计

检验显著(p<0.05),由此说明环境因子与微生物之

间具有明显的制约作用。另外,研究还发现,微生物

的多样性除了与土壤pH值存在一定关系外,还与土

壤养分含量及变化、微生物的数量呈正相关关系,有
机碳及全氮作为主要影响因子而影响了微生物的分

布;而土壤pH值的变化,会使土壤的肥力和活性产

生较大影响,呈现负相关情况。

图1 土壤微生物多样性与土壤养分、

微生物数量的RDA排序图

3 讨论

土壤养分往往会受到土地利用方式的影响和改

变。在多种类型的土地中,耕地受到的影响最小,其
次是果园、灌丛、次生林,撂荒地最易受到影响。不同

的土地利用方式虽然会改变土壤养分的构成,但是却

不会影响土壤中的全磷含量(p<0.05),这是因为磷

素具有沉积性的特征,不能有效促进微生物分解和变

化,缺乏一定的变异空间[18]。人们发现,由于灌丛、
次生林、撂荒地的自然性较强,动植物残体和腐殖化

物质更多地进入土壤中,土壤中的生物量和有机物含

量丰富,明显多于果园和耕地。而耕地经常被人类开

垦,没有较多的落叶和动植物残体等进入土壤中,有
机碳含量比较少[19-20]。另外,耕地种植的植被密度较

小,种植年份较短,没有形成像林地那样庞大的地下

根系[21]。在植被丰富的土壤中,植物的根系会释放

分泌物,其中含有的高分子黏质有较强的黏着力,牢
固粘着土壤颗粒,帮助形成有机碳,从而影响土壤的

物理化学性质和微生物含量,间接影响了土壤中的养

分。耕地则没有丰富的根系分泌物,导致土壤中的有

机碳含量数量有限[20-21]。
本研究中,土壤微生物以细菌数目最多,占到

90%以上,土壤细菌、真菌、放线菌和微生物总数目大

小依次表现为撂荒地>次生林>灌丛>果园>耕地。
根据培养第100小时的AWCD值计算土壤微生物群

落的物种丰富度指数(H)、均匀度指数(E)、优势度

指数(Ds)和碳源利用丰富度指数(S)。结果表明,土
壤微生物多样性指数大小依次表现为撂荒地>次生

林>灌丛>果园>耕地,不同土地利用均匀度指数

(E)、优势度指数(Ds)差异不显著(p>0.05)。不同

的微生物群落,其对碳源的利用能力也会出现较大差

异,这主要是其群落分布数量及功能等方面存在较大

差异,在微生物研究过程中常常使用丰度及多样性指

数开展相应的研究[22-24]。微生物能够将腐殖质等有

机质进行分解及降解,从而使之能够转化为土壤养分

以供植物吸收利用,这样形成了土壤肥力和养分;另
一方面,微生物活动也需要必要的养分以维持其新陈

代谢等活动,该部分养分主要来源于土壤,因此二者
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的关系密切[25-26]。本研究的相关性分析表明土壤养

分、土壤微生物数量均与土壤微生物群落多样性具有

显著的相关性(p<0.05),其中,土壤微生物数量对微

生物群落多样性的贡献最大(其相关系数绝对值最

大),此外,pH值与土壤微生物多样性呈显著的负相

关,土壤pH不断升高的情况下,微生物分布反而减

少,说明二者存在显著负相关,这表明微生物不适宜

在过高pH状态下生长发育;而碳、氮等土壤养分不

断增加的情况下,微生物分布种类更多且更均匀,说
明二者存在明显的正相关关系,其中有效养分与微生

物功能多样性之间在0.01检验水平下达到显著正相

关;与优势度指数相比而言,丰度、均匀度指数与土壤

养分的相关系数更高(表5),说明土壤养分对丰富度

及均匀度产生更大的作用,与此同时,土壤环境因子

的复杂性使得微生物分布也具有很大的复杂性。

4 结 论

(1)岷江流域不同土地利用方式下土壤pH 值

大小依次表现为撂荒地<次生林<灌丛<果园<耕

地,其中耕地和果园差异不显著(p>0.05),耕地最高

(p<0.05);土壤有机碳、全氮、全钾、有效磷和有效钾

大小依次表现为撂荒地>次生林>灌丛>果园>耕

地,土壤有效磷和有效钾差异均显著(p<0.05),而不

同土地利用土壤全磷差异不显著(p>0.05)。
(2)土壤微生物以细菌数目最多,占到90%以上,

土壤细菌、真菌、放线菌和微生物总数目大小依次表现

为撂荒地>次生林>灌丛>果园>耕地。土壤微生物

物种丰富度指数(H)、均匀度指数(E)、优势度指数(Ds)
和碳源利用丰富度指数(S)大小依次表现为撂荒地>次

生林>灌丛>果园>耕地,不同土地利用均匀度指数

(E)、优势度指数(Ds)差异不显著(p>0.05)。
(3)相关性分析表明土壤养分、土壤微生物数量

均与土壤微生物群落多样性具有显著的相关性(p<
0.05),其中,土壤微生物数量对微生物群落多样性的

贡献最大(其相关系数绝对值最大)。冗余分析表明

土壤微生物群落多样性与土壤养分含量均呈正相关

(除了pH);有机碳和全氮与丰富度指数相关性最

大,由此可知,有机碳和全氮是影响该区土壤微生物

群落多样性分布的主要因子。
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