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滨海湿地土壤微生物群落多样性及其影响因素
张爱娣,郑仰雄,吴碧珊,黄东兵

(广东生态工程职业学院,广州510520)

摘 要:连续3年(2015-2018年)研究了珠江三角洲滨海红树林湿地、芦苇湿地、碱蓬湿地和互花米草湿地土壤微生

物群落多样性及其影响因素。结果表明:土壤pH基本表现为互花米草湿地>碱蓬滩湿地>芦苇湿地>红树林湿地,

其中不同湿地植物群落土壤pH值差异均不显著(p>0.05);土壤有机碳、全氮、全钾基本表现为互花米草湿地<碱蓬

滩湿地<芦苇湿地<红树林湿地。滨海湿地不同植物群落土壤微生物碳源利用(AWCD)总体上呈逐渐增加的趋势,

在培养24~72h内AWCD快速增长,72h后增长缓慢,192h后急剧增长;相同时间土壤微生物碳源利用大致表现为

互花米草湿地<碱蓬滩湿地<芦苇湿地<红树林湿地,局部有所波动。碳水化合物和羧酸类碳源是滨海湿地不同植

物群落土壤微生物的主要碳源,其次为氨基酸类、酚酸类和聚合物类,胺类碳源的利用率最小。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)基本表现为互花米草湿地<碱蓬滩湿

地<芦苇湿地<红树林湿地,其中优势度指数(Ds)差异均不显著(p>0.05)。主成分分析结果表明,具有较高相关性的碳源

有18种,其中羧酸类化合物有5种,多聚化合物有3种,碳水化合物有6种,芳香化合物1种,氨基酸2种,胺类化合物1种,

在主成分分离中起主要贡献作用的是胺类和氨基酸类碳源。相关性分析显示,土壤养分和pH与微生物群落功能多样

性密切相关,其中pH对土壤微生物群落功能多样性贡献为负,土壤养分对土壤微生物群落功能多样性贡献为正,是
滨海湿地不同植物群落土壤微生物群落多样性差异的重要影响因素。
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SoilMicrobialCommunityDiversityandIts
InfluencingFactorsinCoastalWetland

ZHANGAidi,ZHENGYangxiong,WUBishan,HUANGDongbing
(GuangdongEco-EngineeringPolytechnic,Guangzhou510520,China)

Abstract:Inordertostudythevariationofsoilmicrobialcommunitydiversityanditsinfluencingfactorsin
coastalwetlandfrom2015—2018,mangrovewetland,reedwetland,salicorniawetlandandmutualflower
ricegrasswetlandwereselectedtoexploresoilmicrobialcommunitydiversityanditsinfluencingfactors.The
resultsshowedthatthebasicsoilpHvaluesdecreasedintheorder:mangrovewetland>reedwetland>sali-
corniawetland>mutualflowerricegrasswetland,andtherewasnosignificantdifferenceinsoilpHvaluebe-
tweendifferentwetlandplantcommunities(p>0.05);soilorganiccarbon,totalnitrogenandtotalpotassi-
umincreasedintheorder:mangrovewetland<reedwetland<salicorniawetland<mutualflowerricegrass
wetland;theuseofsoilmicrobialcarbonsources(AWCD)indifferentplantcommunitiesincoastalwetlands
showedagraduallyincreasingtrendonthewhole,AWCDincreasedrapidlywithin24to72hoursafterculti-
vation,butslowlyafter72hoursandsharplyafter192hours.Atthesametime,theusesofAWCDincreased
intheorder:mangrovewetland<reedwetland<salicorniawetland<mutualflowerricegrasswetland,with
localfluctuations;carbohydrateandcarboxylicacidcarbonsourcesarethemaincarbonsourcesofsoilmicro-
organismsindifferentplantcommunitiesincoastalwetlands,followedbyaminoacids,phenolicacidsand
polymers,andaminecarbonsourceshavethelowestutilizationrate;thespeciesrichnessindex(H),even-
nessindex(E),dominanceindex(Ds)andcarbonsourceutilizationrichnessindex(S)ofsoilmicrobial



communityincreasedintheorder:mangrovewetland<reedwetland<salicorniawetland<mutualflowerrice
grasswetland,withnosignificantdifferenceindominanceindex(Ds)(p>0.05).Principalcomponentanaly-
sisresultsshowthatthereisthehighcorrelationamong18kindsofcarbonsources,amongwhichthereare
fivekindsofcarboxylicacidcompounds,3kindsofpolymercompounds,6kindsofcarbohydrates,1kindof
aromaticcompound,2kindsofaminoacids,1kindofaminecompound,aminesandaminoacidscarbon
sourcehavemaincontributiontotheseparationofmaincomponent.Correlationanalysisshowedthatsoilnu-
trientsandpH werecloselyrelatedtothemicrobialcommunityfunctionaldiversity,pHhadthenegative
contributiontosoilmicrobialcommunityfunctionaldiversity,andsoilnutrientshadthepositivecontribution
tosoilmicrobialcommunityfunctionaldiversity,whichweretheimportantinfluencefactorsonthediffer-
encesofsoilmicrobialcommunitydiversityindifferentplantcommunitiesincoastalwetland.
Keywords:coastalwetland;soilnutrients;soilmicrobialcommunitydiversity

  生态系统能够维持一个完整的链条,需要各种的

物质资源,由此带来了一系列的物种循环与能量流

动。土壤质量反映了陆地生态系统的健康状况,土壤

中的微生物和养分含量,都能通过一定的聚集和分级

作用,作用于土壤质量。其中,土壤微生物的作用较

大,能够加速分解有机质,促进形成土壤腐殖质,丰富

土壤养分和促进其循环等,使土壤在环境监测、土壤

肥力、土地利用等方面的指标得以提升,维持土壤生

态系统的生物化学特征[1-6];与此同时,土壤微生物能

够对土壤养分进行分解和转化,使土壤维持能量流动

和物质循环,提高质量和健康状况。再以往的研究

中,困于微生物学的技术和方法,学界大多从微生物

数量方面研究土壤,通过研究微生物的多样性,明确

土壤微生物在组成和区系上的变化[7-8]。而随着一系

列生物和化学测试技术的进步,土壤微生物的多样性

被人们越来越深入地认识到,一般使用磷脂脂肪酸

(PLFA)分析法、碳素利用法和核酸分析法,从功能、
物种和遗传多样性等角度展开研究。其中,碳素利用

法主要通过Biolog微平板进行,由于其在微生物群

落变化时表现比较明显,所以通过探查Biolog代谢

多样性,理清其类型和群落结构而达成目标。所以通

过该技术,能够研究和发现土壤微生物群落的代谢和

其功能的多样性。
珠江三角洲湿地在形成过程中,受到河口周边地

质构造、地形地貌、河口水动力过程、海平面变化等外

在因素的印象,在珠江与海洋的交汇之地形成的,是
珠江入海口与海洋相互作用的产物,并形成了独特的河

口三角洲地貌格局[9-15]。在长期的发展演变过程中,海
平面的上升导致随珠江入海的泥沙在河口湾大量沉积,
促进了珠江三角洲的形成,主要表现为,在河口处堆积

形成了大量浅滩和滨海湿地,大量细颗粒沉积物向河口

湾外集中并形成了大面积的水下三角洲及粤西陆架泥

质沉积体[16-17]。但是,从20世纪80年代以后,由于经济

的飞速发展,引发了珠江三角洲地区自然生态环境的变

化,湿地面积逐渐缩小,滨海湿地退化严重,众多湿地

景观被破坏,该地区的环境质量急剧下降,生物的多

样性也逐步丧失,这给珠江三角洲地区带来了巨大的

环境压力,也使该地区的环境保护与适度开发利用呈

现不平衡的状态[18]。在这种情况下,研究湿地土壤

微生物多样性显得十分必要。因此,本研究主要集中

在对滨海湿地不同植物群落土壤微生物群落多样性

及其影响因素等方面的探究,为我国的湿地环境综合

治理与保护提供必要的借鉴和参考价值。

1 材料与方法

1.1 采样点分布

研究区选择珠江三角洲的淇澳岛,面积约为24
km2,由于地处珠江河口内西岸横门河口,所以盛行

南亚热带海洋性气候。经统计数据显示,该地区1月

平均气温为15.3℃,历年极端最低温为2.4℃,常年平

均气温为22.4℃;该地区的潮汐则呈现不正规半日潮

的特征,主要表现在,涨落潮历时不等,相邻的两个高

潮或低潮的潮高不等,平均潮差随洪季、枯季及大、小
潮而不同,一般为0.7~1.9m;另据数据调查和分析

发现,影响广东的热带气旋每年平均多达12次,其
中,有50%的热带气旋显示在广东登陆,而有21%的

热带气旋显示在珠江口登陆。

1.2 样品采集

选择了淇澳岛上的芦苇湿地、红树林湿地、互花

米草湿地和碱蓬湿地,并在每个湿地选择3个重复样

地,在2015年8月—2018年8月期间,在每个样地

选择5个20m ×20m代表方,用于采集土壤样品,
同时,使用直径为4cm 的土钻按混合采样法获得

0—20cm土层,并将5个采集点的土壤混合形成土

样,再用四分法将定量的土壤置于封口袋中,放入冰

盒带回实验室。带回实验室的土样分为两部分使用,
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风干、磨细一部分土样,过100目筛用于测定土壤理

化性质;置于4℃温度中保存另一部分土样,以作为

分析土壤微生物群落功能多样性之用。

1.3 土壤微生物群落功能多样性

土壤微生物能够使土壤保持活性和肥力,可以从

McIntosh,Shannon和Simpson指数等角度进行多

样性测定;而在测定Simpson指数时,务必要放大数

据至一千倍,避免出现负数;在分析多样性时,首先要

确认无菌的环境,称取等同于烘干状态下10kg重量

的土壤,加入90mlNaCl溶液,使其浓度达到0.145
mol/L,继续振荡半小时,将样品稀释至1000倍,继
而使用BIOLOG排枪从土壤溶液中取出100μl,用

ECO板进行接种后再进行初次读数,再将其放在

25℃环境中培养216h,注意每间隔12h进行一次读

数;然后使用0.85%NaCl无菌溶液稀释样品,并将其

放置在25℃下的Biolog-Eco板进行培养,注意在此

过程中要媒体都读取吸光值[19]。
由于Biolog-Eco板中的碳源种类繁多,大约有31

种,为准确探究微生物的利用水平,本研究采取了平均

颜色变化率(AWCD)的研究方式。研究表明,当土壤微

生物对碳源的利用水平越高时,AWCD值越大,并且具

有刚大的丰度,该值的计算公式如下[20]:

AWCD=Σ[(Ci-R)/31]
式中:Ci 代表第i孔的吸光值;R 表示对照孔则;若
(Ci-R)<0,则计算过程中将之记为0,即(Ci-R)

≥0。
土壤微生物对土壤肥力的保持具有重要的推动

作用,其群落功能多样性的测量,一般通过3个指数

测定实现:McIntosh指数、Shannon多样性指数和

Simpson指数[18-19]。

H=-∑Pi(lnPi)
式中:H 表示物种丰富度指数;Pi 表示微平板相对

吸光值,计算公式为:

Pi=(Ci-Ri)/∑(Ci-Ri)

S=被利用碳源的总数(当吸光值≥0.25的情况

下微孔总和)

Ds=1-∑Pi

式中:S表示碳源利用丰富度指数;Ds表示优势度指数。
想要得到相应的光密度值,需要培养96h才能

实现,然后用主成分法对其进行分析,在本试验中,共
提取了2个主因子,再继续分析微生物对碳源的利用

水平。
统计分析:Excel2007和SPSS21.0进行数据分

析和显著性水平检验。

2 结果与分析

2.1 滨海湿地不同植物群落土壤养分

滨海湿地不同植物群落土壤pH 变化范围在

7.13~7.56,基本表现为:互花米草湿地>碱蓬滩湿

地>芦苇湿地>红树林湿地,其中不同湿地植物群落

土壤pH值差异均不显著(p>0.05);土壤有机碳变

化范围在9.63~13.98g/kg,基本表现为:互花米草

湿地<碱蓬滩湿地<芦苇湿地<红树林湿地,其中芦

苇湿地和红树林湿地差异不显著(p>0.05),二者显

著高于互花米草湿地和碱蓬滩湿地(p<0.05);土壤

全氮变化范围在0.91~1.18g/kg,基本表现为:互花

米草湿地<碱蓬滩湿地<芦苇湿地<红树林湿地,其
中不同湿地差异均显著(p<0.05);土壤全氮变化范

围在26.52~43.09g/kg,基本表现为:互花米草湿

地<碱蓬滩湿地<芦苇湿地<红树林湿地,红树林湿

地显著高于其他湿地(p<0.05)(图1)。

2.2 滨海湿地不同植物群落土壤微生物群落代谢平

均颜色变化率

微生物群落功能多样性不仅与土壤微生物群落

的生态功能具有较强的相关性,更能体现土壤微生物

群落的生态功能,作为反映土壤微生物群落利用碳源

能力的重要指标,平均颜色变化率(AWCD)在一定

程度上体反映土壤微生物的代谢活性。在滨海湿地,
培养不同的植物群落土壤时,要注意每隔24h测定

AWCD值,就能得到 AWCD随时间的动态变化图

(图2)。观察动态变化图能够发现,滨海湿地不同植

物群落土壤微生物碳源利用与培养时间呈正比例发

展关系,会随着培养之间的增加而增加。在开始培养

的24h内,AWCD变化不甚明显;但在培养的24~
72h内,碱蓬滩湿地、互花米草湿地、红树林湿地和

芦苇湿地中的土壤微生物碳源利用 AWCD快速增

长,说明微生物在这个阶段活性较强;培养时间达到

72h后,AWCD增长速度减慢;而在192h后,又开

始急剧增长。具体来说,培养时间在48h之内时,滨
海湿地中不同植物群落土壤微生物碳源利用基本保

持一致的态势;而培养时间超出48h之后,在某时间

段内,土壤微生物碳源利用的情况为红树林湿地>芦

苇湿地>碱蓬滩湿地>互花米草湿地,只是在局部有

所波动。

2.3 滨海湿地不同植物群落土壤微生物对碳源利用

强度

土壤群落总体的改变,是由土壤微生物的多样性

而引起的,但是通过该信息无法得知微生物群落代谢

的情况,但是了解微生物对碳源的利用情况,能发现
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一些端倪。研究土壤微生物群落代谢的多样性,可使

用光密度增加较快的120h的 AWCD值进行分析。
从化学基团的性质出发,将ECO板上的31种碳源分

成氨基酸类、碳水化合物类、羧酸类、聚合物、胺类、酚
酸类等6类。如果对碳源进行培养,时间越久,微生

物对其的利用数量也会越来越多。

注:不同小写字母表示差异显著(p<0.05),下同。

图1 滨海湿地不同植物群落土壤养分

图2 滨海湿地不同植物群落土壤微生物

群落代谢平均颜色变化率

由表1可知,对于碳源的利用,不同的微生物之

间的区别一般比较大。以滨海湿地为主要考察地域

来看,不同植物群落土壤微生物对碳源的利用率也大

不相同。通过试验发现,红树林湿地中的土壤生物对

碳源的利用率最高,互花米草湿地中的土壤生物对碳

源的利用率最低,芦苇湿地和碱蓬滩湿地居中,且芦

苇湿地中的土壤生物对碳源的利用率小于红树林湿

地大于碱蓬滩湿地。其中,对碳水化合物类的利用比

率变化范围为0.79~1.46,利用羧酸类的比率变化范

围为1.02~1.51,利用聚合物类的比率变化范围为

0.65~0.99,利用胺类率变化范围为0.17~0.37,对酚

酸类利用率变化范围为0.61~0.71。概而言之,滨海

湿地不同植物群落土壤微生物的主要碳源,除了碳水

化合物、羧酸类碳外,还包括氨基酸类、酚酸类、聚合

物类和胺类碳源等种类。

2.4 滨海湿地不同植物群落土壤微生物群落多样性

由图3可知,滨海湿地不同植物群落土壤微生物群

落功能多样性指数存在一定差异,土壤微生物物种丰富

度指数(H)变化范围为1.63~3.35,基本表现为互花米

草湿地<碱蓬滩湿地<芦苇湿地<红树林湿地,其中不

同湿地差异均显著(p<0.05);土壤微生物均匀度指数

(E)变化范围为0.24~0.75,基本表现为互花米草湿地<
碱蓬滩湿地<芦苇湿地<红树林湿地,其中互花米草湿

地和碱蓬滩湿地差异均不显著(p>0.05);优势度指数

(Ds)变化范围变化范围为0.686~0.701,基本表现为互

花米草湿地<碱蓬滩湿地<芦苇湿地<红树林湿地,其
中不同湿地差异均不显著(p>0.05);碳源利用丰富度

指数(S)变化范围为7.15~16.79,基本表现为互花米
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草湿地<碱蓬滩湿地<芦苇湿地<红树林湿地,其中 不同湿地差异均显著(p<0.05)。
表1 滨海湿地不同植物群落土壤微生物对碳源利用强度

滨海湿地 氨基酸类 碳水化合物类 羧酸类 聚合物类 胺类 酚酸类

互花米草湿地 0.51±0.03c 0.79±0.02c 1.02±0.3c 0.65±0.03d 0.17±0.01c 0.61±0.02a
碱蓬滩湿地 0.55±0.05c 0.87±0.05c 1.07±0.16c 0.72±0.04c 0.21±0.02c 0.63±0.03a
芦苇湿地 0.66±0.06b 1.13±0.07b 1.22±0.21b 0.81±0.06b 0.26±0.03b 0.70±0.06a
红树林湿地 0.81±0.05a 1.46±0.12a 1.51±0.14a 0.99±0.05a 0.37±0.02a 0.71±004a
平均值 0.63 1.06 1.21 0.79 0.25 0.66

F 值 156.32 145.89 152.31 147.15 149.58 56.89

p 值 <0.05 <0.05 <0.05 <0.05 <0.05 >0.05

注:同列不同小写字母表示差异显著(p<0.05)。

图3 滨海湿地不同植物群落土壤微生物群落多样性

2.5 土壤微生物群落碳源利用类型的主成分分析

在处理数据降维时,可以考虑使用主成分分析

法。主成分分析法可以被用作对多个变量进行线性

变换,并选择出少个数重要变量。在分析滨海湿地不

同植物群落根区土壤微生物群落功能的差异时,要从

31种碳源的利用情况出发进行分析。明确试验对象

的主成分(PC)分析(PCA)后,选取第120小时时间

点的数据,明确4个主成分。其中,主成分1,2能分

别解释变量方差的69.286%和84.156%,前3个主成

分之和为94.197%,所以,本文主要阐释前3种成分。
对主成分进行分析后可知,3个主成分载荷31个碳

源,见表2,如果主成分载荷的碳源分子越多,受到的

影响就越大。由表3可知,与第一主成分密切相关的

碳源总数为18种,占据种类数量最多的为碳水化合

物,达6种;其次为羧酸类化合物,达5种;接着是多

聚化合物、氨基酸、芳香化合物和胺类化合物,数量分

别为3种、2种、1种和1种。需要注意的是,对主成

分分离影响最大的是胺类和氨基酸类碳源。
表2 方差分解主成分提取分析

主成分 特征值 方差贡献率/% 累积贡献率/%

1 26.125 64.169 69.286

2 7.026 17.023 84.156

3 3.154 9.014 94.197
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表3 不同碳源的主成分载荷因子

碳源类型 PC1 PC2 PC3

芳香化合物
2-羟基苯甲酸 0.314 -0.725 -0.323

4-羟基苯甲酸 0.723 0.212 -0.002

胺类化合物
腐胺 0.978 -0.120 -0.175
苯基乙胺 0.623 0.216 0.014

D-葡糖胺酸 0.775 0.35 -0.352

D-半乳糖醛酸 0.921 -0.161 0.125

D-苹果酸 0.743 -0.226 -0.117
羧酸类化合物 α-丁酮酸 0.413 0.749 -0.467

γ-羟基丁酸 0.941 0.437 -0.132
丙酮酸甲酯 0.924 0.245 -0.265
衣康酸 0.717 0.153 -0.547

α-环糊精 0.513 -0.251 0.063
多聚化合物 吐温-40 0.917 -0.021 -0.086

吐温-80 0.825 -0.318 -0.279
糖原 0.875 -0.177 -0.175

α-D-乳糖 0.501 -0.545 0.498

β-甲基-D-葡萄糖苷 0.436 -0.169 0.832

i-赤藓糖醇 0.546 0.885 -0.242

D-木糖 0.775 0.125 0.635
碳水化合物 D-甘露醇 0.824 0.017 0.203

D-纤维二糖 0.353 -0.108 0.957

D,L-α-磷酸甘油 0.917 -0.049 -0.225

D-半乳糖酸-γ-内酯 0.942 -0.106 -0.114

N-乙酰基-D-葡萄胺 0.832 0.176 0.724
葡萄糖-1-磷酸 0.302 0.067 0.902

L-精氨酸 0.942 0.568 -0.298

L-丝氨酸 0.923 -0.429 0.065

氨基酸
L-苏氨酸 -0.504 0.313 0.542

L-天门冬酰胺酸 0.907 -0.112 0.130

L-苯基丙胺酸 0.212 0.272 0.256
葡萄糖-L-谷氨酸 0.817 -0.195 -0.228

2.6 土壤养分与微生物多样性之间相关性

土壤微生物想要生存和繁殖,必须要依赖土壤中

的养分,确切地说,要依赖有机碳和氮源。所以,土壤

养分对微生物群落多样性具有至关重要的作用(表

4),土壤微生物群落功能的变化与土壤养分的变化呈

正比例关系。与土壤pH 之间的关系为负相关。土

壤微生物群落优势度指数不容易受到土壤养分的影

响,这是因为,碳源利用丰富度指数(S)、均匀度指数

(E)和物种丰富度指数(H)土壤养分各指标的相关

系数,均高于优势度指数(Ds)。概而言之,土壤养

分、土壤pH和微生物群落功能多样性之间,是相互

依赖和影响的,土壤养分的贡献程度较高,土壤pH
的贡献程度较低。由以上推断可知,滨海湿地不同植

物群落土壤微生物群落多样性会存在较大差异。

表4 土壤养分与微生物多样性之间相关性

微生物

多样性
pH

全碳/

(g·kg-1)
全氮/

(g·kg-1)
全钾/

(g·kg-1)
物种丰富度指数(H)  -0.903** 0.942** 0.932** 0.823**

碳源利用丰富度指数(S)-0.613* 0.974** 0.842** 0.727**

优势度指数(Ds)    -0.303 0.526* 0.534* 0.437
均匀度指数(E)    -0.713** 0.914** 0.801** 0.426

注:*,**分别表示在0.05,0.01水平上差异显著。

3 讨论与结论

土壤微生物利用碳源的程度显示了其活性,这种

利用水平为平均颜色变化率(AWCD),侧面反映了

微生物种群数量及其活动规律、分布特征等。其中

AWCD值越大,说明微生物群的密度较大,具有较强

的活性,而如果 AWCD值越小,则说明微生物群的

密度较小,不具备较强的活性。人们在研究中发现,
在不同的植物群落的土壤中培养微生物,其活性存在

较大的差异性,尤其是从Biolog-ECO板中碳源代谢

能力角度来讲,红树林湿地和芦苇湿地中的微生物代

谢能力更为强大,探究其深层次的原因,与碳源物质

密不可分。在红树林湿地和芦苇湿地中,由于土壤中

的养分含量高,那些与碳源物质能够融洽并存的微生

物能能够充分利用板中的碳源,提高碳源代谢能力,
产生更多可利用碳源,从而有利于更多的微生物滋

生。相关研究还发现了另一个现象,即微生物活性能

够影响植被属性,这也收到了以往研究者的证实。红

树林湿地和芦苇湿地中存在数量巨大的根系分泌物

或植物残体,提高了土壤中的有机质含量,能够给予

微生物更多的养分,从而提高其生物,促进微生物的

生长发育与滋生,增加了新陈代谢的效率[21-22]。而在

碱蓬滩湿地和互花米草湿地中,土壤中的含水量较

低,养分不多,仅能满足植物生长所需,对于微生物获

取养分造成了一定的阻碍,从而使微生物减少了参与

有机质分解活动,缺乏代谢活性,影响其生长发育及

繁殖;红树林湿地和芦苇湿地具有天然优良的自然环

境,能够提供充沛的养分,不仅能使植物旺盛生长,也
能给微生物创造良好的生长环境,从而使得湿地中微

生物的活性较为显著。研究人员还发现,微生物对不

同碳源的利用也存在一些差异,对碳源利用水平最低

的微生物位于湖滨高滩地,而对碳源利用水平最高的

微生物位于沉水区,总体而言,微生物利用效果较好

的碳源为羧酸类、碳水化合物碳源,而利利用效果较

差的为胺类碳源。
土壤微生物对不同的碳源利用效果不同,呈现出

不同的利用水平,大多是从多样性指数和丰富度方面

体现的;而Shannon指数能体现微生物的功能多样

性指数,即在颜色变化率相同的条件下,土壤微生物
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利用碳源的种类和数量,该指数不仅能反映微生物物

种的变化度,还能体现其差异度。当微生物利用碳源

种类和数量较少时,该指数呈现较低的状态[23-25]。另

外,研究物种时,还要考虑其分布均匀程度,一般采用

Mc-Intosh指数进行衡量,即单位面积内分布的物种

数量越多,则该指数越大。而Shannon指数除了能

够反映微生物群落分布的均匀度,还能反应物种数

量。研究人员发现,微生物群落在红树林湿地和芦苇

湿地的Shannon-Wiener指数较高,说明该区域的微

生物分布比较均匀,且种类繁多,是较为适宜微生物

群落生长的区域。
分析碳源利用的主成分分析发现,不同的土壤微

生物在代谢功能多样性等方面存在较大差异,而差异

表现最明显的是聚合物类和羧酸类,主要原因在于其

成分具有与根系分泌物相似的成分,由此表明,该类

分泌物极大地影响了微生物的群落功能[26-28],主要表

现在分泌物不断积累,不仅会影响植株正常的生长发

育,还会影响微生物的活动。微生物在生长发育过程

中所需要的碳源和氮源,能够从土壤养分中获得,本
研究所探究和分析的问题是土壤养分与微生物多样性

之间存在的关系(表4)。此外,本研究发现,微生物所需

的养分主要来源自土壤养分,其多样性受到土壤养分的

影响为正向的,而受到土壤pH的影响为负向的,土壤有

效养分与微生物多样性呈现正相关关系。整体而言,土
壤养分和土壤pH是微生物多样性的显著指标之一,影
响了微生物群落的分布;微生物群落分布还受到植物

种类、土壤属性和植被覆盖度等因素的影响,对这些

因素的研究有助于土壤肥力的保持。
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