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种植方式对玉米不同生长期土壤微生物群落 

功能多样性的影响* 

王文鹏  毛如志  陈建斌  朱书生  汤东生  朱有勇  何霞红** 

(云南农业大学植物保护学院  昆明  650201) 

摘  要  为探讨玉米不同种植方式下土壤微生物群落功能多样性的差异, 进行田间定点试验, 采用 Biolog 方

法分别研究了 4 行轮作、4 行连作、8 行轮作和 8 行连作的种植方式对玉米种植前、拔节期、抽穗期和收获期

土壤微生物功能多样性的影响。结果表明: 4 种种植方式的土壤微生物均在种植前代谢活性最弱、功能多样性

最低, 在玉米抽穗期土壤微生物代谢活性最强, 功能多样性最高。在种植玉米前, 轮作的土壤微生物代谢活性

和功能多样性高于连作, 8 行轮作和 4 行轮作土壤微生物的物种多样性指数分别比相应的连作高 22.93%和

11.42%; 4 行轮作的土壤微生物物种多样性指数比 8 行轮作低 3.17%, 而 4 行连作比 8 行连作高 6.83%。在玉

米拔节期、抽穗期及收获期连作土壤微生物功能多样性略高于轮作, 且有 4 行连作大于 8 行连作的趋势, 但差

异均未达显著水平。种植前, 4 种种植模式的土壤微生物对 6 大类碳源的利用程度整体上都较低, 降解碳水化

合物类、羧酸类和聚合物类碳源的微生物是种植方式影响的主要土壤微生物类群; 随着玉米的生长, 土壤微生

物对 6 大类碳源的利用都逐渐增强, 玉米拔节期、抽穗期和收获期之间土壤微生物特征碳源没有较大差异, 4

种种植方式的土壤微生物对聚合物类碳源利用程度差异都不显著。PLS-EDA 分析结果表明种植方式对土壤微

生物产生较大影响, 种植前 8 行轮作和 4 行连作的土壤微生物碳源利用模式具有相似性; 种植玉米后 4 种种植

方式的土壤微生物对碳源的利用模式存在较大差异, 其中 4 行连作的土壤微生物在玉米拔节期和收获期对碳

源的利用模式与其他 3 种种植方式差异最大。试验说明作物长期连作栽培会影响土壤微生物群落功能, 降低

土壤微生物物种多样性, 引起土壤微生物群落结构与功能的失调。 
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Analysis of functional diversity of soil microbial communities under  
different cultivation patterns at different growth stages of maize 
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ZHU Youyong, HE Xiahong 

(College of Plant Protection, Yunnan Agricultural University, Kunming 650201, China) 

Abstract  In order to explore the differences in metabolic functional diversity of soil microbial communities under different 

cultivation patterns of maize, a fixed-point experiment was carried out and the field investigation and Biolog analysis used to 

study metabolic activity and functional diversity of soil microbial community under 4 cultivation patterns of maize. The 

investigated cultivation patterns included annual rotation of 4 rows maize with potato (R4), 4 rows maize continuous cropping 

(C4), annual rotation of 8 rows maize with potato (R8) and 8 rows maize continuous cropping (C8). A total of 4 growth stages 

of maize (pre-planting, jointing, heading and harvest stages) were studied. The results showed that both metabolic activity and 

functional diversity of soil microbial communities were lower at pre-planting stage, and higher at heading stage of maize. 
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Metabolic activity and functional diversity of soil microbial community under rotation cropping were higher than those under 

continuous cropping at pre-planting stage of maize. The Shannon-Wiener index of soil microbial under R8 and R4 was 22.93% 

and 11.42% higher than that under C8 and C4, respectively. Meanwhile the Shannon-Wiener index of soil microbial under R4 

was 3.17% lower than that under R8. However, the Shannon-Wiener index of soil microbial under C4 was 6.83% higher than 

that under C8. The functional diversities of soil microbial communities at jointing, heading and harvest stages of maize under 

continuous cropping patterns were slightly higher than those under rotation cropping patterns, and higher under C4 than under 

C8, though the differences were not significantly. Before planting, the overall utilization degree of 6 categories of carbon 

sources by soil microbial communities under 4 planting patterns was low. The main microbial populations impacted by 

planting patterns were those decomposing carbohydrates, carboxylic acids and polymers before maize planting. With the 

growth of maize, the ability of microbial communities to metabolize 6 categories carbon substrate gradually increased, and 

peaked at heading stage. Also characteristic carbon resources at jointing, heading and harvest stages were similar. Differences 

in the utilization of polymers by soil microbial communities under different planting patterns were insignificant. PLS-EDA 

analysis showed that the ability of soil microbial communities to utilize carbon source was significantly different under 

different cultivation patterns. Before planting, soil microbial communities under R8 and C4 were similar in terms of carbon 

utilization. However, Soil microbial communities under 4 different cultivation patterns had distinctly different modes of 

utilization of carbon sources after planting of maize. Especially, carbon utilization of soil microbial communities under C4 was 

significantly different from that of the other three cultivation patterns at jointing and harvest stages of maize. It showed that 

continuous cropping of maize influenced the functionality of soil microbial community and reduced soil microbial species 

richness. This resulted in structures disorder and functions loss of soil microbial community. 
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土壤微生物是土壤生态系统中最为活跃的部分, 

参与了90%左右的土壤反应过程 [1], 在土壤生态系

统中具有不可替代的作用 [23]。微生物是土壤地力

关键驱动因子之一, 其在土壤中的分布和活动状况

是土壤环境与微生物群落相互影响与适应的综合

体现 [4]。土壤微生物多样性影响着土壤生态系统的

结构与功能, 是维持土壤生产力的重要组分, 也是

评价土壤质量变化的重要指标[5]。土壤微生物的功

能多样性是指土壤微生物群落所能执行的功能范围

以及这些功能的执行过程, 反映了土壤微生物群落

的生态特征。Garland和Mills[6]首次应用Biolog微孔

板来描述微生物的群落功能特征, 随后该技术被广

泛用于评价环境微生物群落的功能多样性[78]。该方

法通过测定微生物对单一碳源利用的程度, 得到微

生物群落的代谢特征指纹, 能定量描述微生物的群

落功能 , 较好地评估微生物的功能多样性 [9], 可用

于评价不同条件下土壤质量的变化[10]。影响土壤微

生物对碳源利用的主要因子有土地利用方式、土壤

类型和气候条件等[11]。不同的栽培方式和栽培作物

对土壤微生物群落均会产生不同的影响[12]。合理的

农业种植措施对土壤微生物群落结构和代谢功能多

样性等均具有积极的调控作用, 可以有效改善土壤

质量[13]。 

农田长期连作下土壤不断积累病残体, 根系分

泌物的毒害作用加剧[14], 理化性质发生改变、养分

比例失衡[1516], 土壤微生物量下降、微生物多样性

发生改变以及群落结构失衡[1719]等, 连作障碍日益

严重, 作物生长性状恶化, 病害加剧, 品质变劣, 产

量下降。近年来玉米种植面积逐年增加, 连作面积

也随之不断上升[20]。一直以来玉米连作对土壤生态

影响的研究方向主要在玉米连作对土壤肥力和作物

产量的影响等方面, 且争议不断[21]。而玉米连作对

土壤微生物群落功能多样性的研究并不多, 且多数

研究只针对作物生长的某一个时期进行分析。本研

究在3年定位试验的基础上, 利用Biolog技术, 对不

同行数连作和轮作的玉米4个不同生长阶段土壤微

生物群落功能多样性进行了研究, 以期为建立合理

的农业种植方式, 减轻连作障碍, 实现农业生态系

统的可持续发展提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  试验地概况及试验设计 

本研究于 2011—2013年在昆明市寻甸县云南农

业大学实习农场进行田间定点试验。设置 4 行玉米

与马铃薯年际轮作(R4)、4 行玉米连作(C4)、8 行玉

米与马铃薯年际轮作(R8)和 8行玉米连作(C8)4个处

理。轮作处理为 2011 年和 2013 年种植玉米, 2012

年种植马铃薯; R4 和 C4 的种植面积均为 2.00 m 

80.00 m, R8和 C8的种植面积均为 4.00 m40.00 m。

试验所用马铃薯品种为‘会-2’, 玉米品种为‘寻单 7
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号’; 马铃薯于每年的 3 月底打塘穴播, 玉米于每年

的 5月初打塘穴播。马铃薯行距 50 cm, 株距 35 cm; 

玉米行距 50 cm, 株距 22 cm(图 1)。各处理单株需肥

量、中耕除草、培土等田间管理措施均保持一致。 
 

 

图 1  不同种植模式在不同年份的田间种植布局图 
(⊕: 玉米; ⊙: 马铃薯) 

Fig. 1  Field layouts of different planting patterns in different years (⊕: maize; ⊙: potato) 
C4、R4、C8和R8分别表示4行连作、4行轮作、8行连作和8行轮作。下同。C4, R4, C8 and R8 represent 4 rows maize continuous cropping, 

annual rotation of 4 rows maize with potato, 8 rows maize continuous cropping, annual rotation of 8 rows maize with potato. The same below. 
 

1.2  土壤样品采集 

于2013年分别在种植前、玉米拔节期、玉米抽

穗期及玉米收获期4个阶段, 采用五点取样法, 在每

个小区采集表层0~20 cm土壤样品, 3个重复, 除去

动植物残体等杂物, 四分法去除多余土样, 装入密

封袋 , 立即运回实验室 , 放于4 ℃冰箱保存 , 并尽

快进行Biolog分析。 

1.3  土壤微生物功能多样性分析 

土壤微生物代谢功能多样性采用Biolog方法进

行分析。将Biolog ECO平板从冰箱内取出, 预热至

25 ℃, 称取相当于10 g烘干土的新鲜土样加入到已

装有100 mL灭菌生理盐水(0.85%)的250 mL三角瓶

中, 在摇床上振荡30 min, 静置片刻, 将浸提液稀释

1 000倍, 吸取150 μL稀释液至ECO板的微孔中, 然

后将接种好的板放置在25 ℃的恒温培养箱中培养, 

每隔24 h在Biolog读数器上读取590 nm波长的光密

度值, 持续7 d[2122]。 

1.4  数据处理和分析 

1)微平板孔中溶液吸光值平均颜色变化率(AWCD)

用于描述土壤微生物代谢活性, 计算公式如下:  

AWCD=(CiRi)/n           (1) 

式中: Ci为每个有培养基孔的吸光值; Ri为对照孔的

吸光值; n为培养基孔数, Biolog Eco板 n值为 31。 

2)Shannon-Wiener物种多样性指数(H)用于评估

物种的丰富度, 计算公式如下:  

H=–Pi(lnPi)              (2) 

式中: Pi为第 i孔的相对吸光值与所有整个微平板的

相对吸光值总和的比值, Pi=(CiRi)/(CiRi) 

3)均匀度指数(E), 计算公式如下: 

E=H/lnS                 (3) 
式中: S为颜色变化的孔数。 

4) Simpson优势度指数(D)用于评估某些最常见

种的优势度, 计算公式如下: 

D =Pi
2                       (4) 

所有数据用Excel 2003整理后, 采用SPSS 18.0

统计软件进行统计分析。培养时间为120 h, 以31个

孔的平均光密度(AWCD)作为整体活性的有效指数

之一。土壤微生物群落功能多样性指数及土壤微生物

特征碳源的利用分析均采用120 h的数据计算[2223]。

PCA常用于Biolog ECO数据分析, 但是传统的PCA

方法敏感度都不太高, 无法正确区分不同环境微生

物的多样性结构, 不足以表现出土壤微生物对31种

碳源某些比较微小的差异[24]。在代谢组研究中处理

数据的方法PLS-EDA(最小二乘法增强判别法), 区

分度较好 , 优于PCA, 适用于微生物多样性与环境

关系的研究[25]。本研究中微生物代谢功能多样性的

分析采用了多元变量统计方法PLS-EDA[26]。 

2  结果与分析 

2.1  土壤微生物群落平均吸光值变化规律 

平均颜色变化率(AWCD)是反映土壤微生物代 
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谢活性的重要指标[27]。对种植前和玉米拔节期、抽

穗期及收获期4个生长期的土壤微生物培养120 h的

AWCD进行分析, 如图2所示。4种种植模式的土壤微

生物AWCD均在种植前最小, 随着玉米生长期的推

移 , 逐渐升高 , 在玉米抽穗期达到最大值 , 到玉米

收获期又有所下降。种植玉米前, 4行轮作的土壤微

生物代谢活性高于4行连作, 8行轮作的土壤微生物

代谢活性高于8行连作, 但差异均不显著。玉米拔节

期, 4行和8行轮作的土壤微生物代谢活性分别低于4

行和8行连作, 但差异均不显著。玉米抽穗期, 4行连

作的土壤微生物代谢活性与4行轮作之间的差异不

显著, 而8行连作的土壤微生物代谢活性显著高于8

行轮作。玉米收获期, 4行连作的土壤微生物代谢活

性显著高于4行轮作, 8行连作的土壤微生物代谢活

性与8行轮作之间差异不显著。不同行数相比, 种植

玉米前, 4行连作与8行连作之间差异不显著, 4行轮

作显著高于8行轮作。玉米抽穗期和拔节期, 4行连作

与8行连作之间及4行轮作与8行轮作之间的差异都

不显著。玉米收获期, 4行连作显著高于8行连作, 4

行轮作与8行轮作之间差异不显著。 

2.2  土壤微生物对 6类碳源利用情况分析 

Biolog ECO微平板主要包括羧酸类碳源 7种、碳

水化合物类碳源 10种、聚合物类碳源 4种、氨基酸类

碳源 6种、胺类碳源 2种和酚类碳源 2种。对种植前 

 

图 2  不同种植方式下不同玉米生育期土壤微生物

AWCD 的变化规律 
Fig. 2  Variation of soil microbial community AWCD values 

at different growth stages of maize under different planting 
patterns 

不同字母表示差异显著 (P<0.05)。下同。Different letters 

indicate significant differences (P < 0.05). The same below. 
 

和玉米拔节期、抽穗期及收获期 4 个生长时期土壤

微生物对 6 类碳源利用情况的分析结果(图 3)表明: 

在种植玉米前, 4种种植模式的土壤微生物对 6类碳

源的利用程度整体上都较低, 随着玉米的生长, 4种

种植模式的土壤微生物对 6 类碳源的利用都逐渐增

强, 到玉米抽穗期, 对 6 类碳源的利用强度达到最

大值。 

 

图 3  不同种植方式下不同玉米生育期土壤微生物对 6 类碳源的利用强度 
Fig. 3  Utilization intensities of soil microbe to six types of carbon sources at different growth stages of maize under different planting patterns 

CH: 碳水化合物 ; AA: 氨基酸 ; CA: 羧酸类 ; PM: 聚合物 ; AM: 胺类 ; PA: 酚类。CH: carbohydrate; AA: amino acids; CA: 

carboxylic acids; PM: polymers; AM: amines; PA: phenols. 
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在种植玉米前, 4行轮作土壤微生物对羧酸类碳

源的利用显著高于4行连作, 8行轮作与8行连作之间

差异不显著; 在对碳水化合物类、氨基酸类、聚合

物类、胺类和酚类碳源的利用上, 4行轮作与4行连作

之间、8行轮作与8行连作之间的差异都不显著。4

行轮作土壤微生物对碳水化合物类、羧酸类和聚合

物类碳源的利用显著高于8行轮作, 4行连作与8行连

作之间差异不显著; 在对氨基酸、胺类和酚类碳源

的利用上4行轮作与8行轮作之间、4行连作与8行连

作之间的差异都不显著。 

玉米拔节期, 8行连作土壤微生物对氨基酸类碳

源的利用显著高于8行轮作, 4行连作与4行轮作之间

差异不显著; 4行连作对羧酸类的利用显著高于4行

轮作, 8行连作与8行轮作之间差异不显著; 在对碳

水化合物类、胺类、酚类碳源的利用上, 4行轮作与4

行连作之间、8行轮作与8行连作之间的差异都不显

著。4行轮作土壤微生物对氨基酸、胺类碳源的利用

显著高于8行轮作, 4行连作与8行连作之间差异不显

著; 4行连作对羧酸类碳源的利用显著高于8行连作, 

4行轮作与8行轮作之间差异不显著; 对碳水化合物

类、聚合物类和酚类碳源的利用上4行轮作与8行轮

作之间、4行连作与8行连作之间的差异都不显著。 

玉米抽穗期, 8行连作土壤微生物对酚类碳源的

利用显著高于8行轮作, 4行轮作与4行连作之间差异

不显著。4行连作对酚类碳源的利用显著低于8行连

作, 4行轮作与8行轮作之间差异不显著; 在对碳水

化合物类、氨基酸类、羧酸类、聚合物和胺类碳源

的利用上4行轮作与4行连作之间、8行轮作与8行连

作之间、4行轮作与8行轮作之间及4行连作与8行连

作之间的差异都不显著。 

收获期, 4行连作土壤微生物对碳水化合物类和

羧酸类的利用都比 4行轮作高, 8行轮作与 8行连作

之间差异不显著; 8行连作对胺类碳源的利用比 8行

轮作高, 4行轮作与 4行连作之间差异不显著; 在对

氨基酸类、聚合物类和酚类碳源的利用上 4 行轮作

与 4 行连作之间、8 行轮作与 8 行连作之间的差异

都不显著。4 行连作在对碳水化合物类、氨基酸和

胺类的利用都显著高于 8行连作, 4行轮作与 8行轮

作之间差异不显著; 4行轮作对羧酸类的利用显著高

于 8 行轮作, 4 行连作与 8 行连作之间差异不显著; 

对聚合物类和酚类碳源的利用上, 4行轮作与 8行轮

作之间、4行连作与 8行连作之间的差异都不显著。 

2.3  土壤微生物多样性指数分析 

从表 1可以看出: 种植玉米前, 4种种植模式的

土壤微生物物种多样性指数、均匀度指数都显著低

于玉米拔节期、抽穗期及收获期, 优势度指数显著

高于玉米拔节期、抽穗期及收获期; 且在种植玉米

前 4 种种植方式的土壤微生物物种多样性指数、均

匀度指数和优势度指数之间的差异都较大。在玉米

种植前, 8行轮作的土壤微生物物种多样性指数比 8

行连作高 22.93%, 均匀度指数比 8行连作高 16.46%, 

且差异均达显著水平; 而 8 行轮作优势度指数比 8

行连作低 42.11%, 差异显著。4 行轮作的土壤微生

物物种多样性指数比 4 行连作高 11.42%, 均匀度指

数比 4 行连作低 3.95%, 优势度指数比 4 行连作低

11.77%, 但差异均未达到显著水平。8行轮作与 8行

连作之间的差异比 4 行轮作与 4 行连作之间的差异

明显。物种多样性指数最高的是 8 行轮作, 最低的

是 8 行连作。优势度指数最高的是 8 行连作, 最低

的是 8 行轮作。4 行轮作的土壤微生物物种多样性

指数比 8行轮作低 3.17%, 4行连作的土壤微生物物

种多样性指数比 8行连作高 6.83%, 但差异均未达到

显著水平。 

表 1  不同种植方式下不同玉米生育期土壤微生物多样性 
Table 1  Soil microbial diversities at different growth stages of 

maize under different planting patterns 

生育期 
Growth 

stage 

种植方式
Planting 
pattern 

物种多样性 

指数(H) 
Shannon- 

Wiener index 

均匀度指数 
(E) 

Evenness 
index 

优势度指数
(D) 

Simpson 
dominance 

index 

C4 2.19±0.27bc 0.76±0.05b 0.17±0.05a

R4 2.44±0.09b 0.73±0.02b  0.15±0.03ab

C8 2.05±0.43c 0.79±0.11b 0.19±0.08a

种植前 
Before 

planting

R8 2.52±0.85b 0.92±0.01a 0.11±0.07b

C4 3.17±0.02a 0.93±0.00a 0.05±0.00c

R4 3.09±0.05a 0.91±0.02a 0.05±0.00c

C8 3.11±0.03a 0.92±0.02a 0.05±0.00c

拔节期 
Joint 
stage 

R8 3.09±0.08a 0.91±0.02a 0.05±0.01c

C4 3.21±0.03a 0.94±0.01a 0.04±0.00c

R4 3.11±0.17a 0.94±0.00a 0.05±0.01c

C8 3.17±0.04a 0.92±0.01a 0.05±0.00c

抽穗期 
Heading 

stage 

R8 3.14±0.02a 0.92±0.01a 0.05±0.00c

C4 3.20±0.03a 0.94±0.00a 0.04±0.00c

R4 3.14±0.05a 0.93±0.01a 0.05±0.00c

C8 3.12±0.05a 0.93±0.01a 0.05±0.00c

收获期 
Harvest 

stage 

R8 3.09±0.11a 0.93±0.02a 0.05±0.01c

 

与种植前的情况不同, 玉米拔节期、抽穗期及

收获期 4 种种植方式下土壤微生物的物种多样性指

数、均匀度指数和优势度指数之间差异均不显著 , 

但物种多样性指数都表现出 4行连作大于 4行轮作, 
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8行连作大于 8行轮作, 且 4行连作大于 8行连作的

趋势。 

2.4  微生物对碳源利用多样性的 PLS-EDA分析 

为进一步了解不同种植方式下土壤微生物群落

功能的差异, 在种植前和玉米拔节期、抽穗期及收

获期对 4种不同种植模式的土壤微生物对 31种碳源

的利用情况进行 PLS-EDA 分析, 采用培养了 120 h

的数据, 提取出 2个主成分, 用第 l主成分(PC1)和第

2主成分(PC2)作图表征土壤微生物的代谢特征(图 4)。

从图中可以看出: 在玉米种植前 8 行轮作和 4 行连

作有重叠, 表明 8 行轮作和 4 行连作的土壤微生物

碳源利用模式较相似, 其他处理土壤微生物群落之

间有很好的分离, 土壤微生物碳源利用模式差别较

大。其中, 4行轮作分布在 PC1的负方向上, 4行连

作、8行轮作和 8行连作都分布在 PC1的正方向上, 

表明 4 行轮作的土壤微生物对碳源的利用模式与其 

他 3 种种植方式的土壤微生物对碳源利用模式相比

差异最大。在玉米拔节期 4 种种植方式的土壤微生

物群落之间有很好的分离, 土壤微生物对碳源的利

用模式有较大差异。但 4 行轮作和 8 行轮作同在第

2 象限, 土壤微生物对碳源利用模式间的差异没有

与其他处理间的差异大。在玉米抽穗期土壤微生物

群落之间有较好的分离, 4个种植模式大致分布在 4

个不同的象限内, 与其他 3 个时期相比, 玉米抽穗

期是 4 种种植模式的土壤微生物对碳源的利用模式

彼此之间差异最大的时期。在玉米收获期土壤微生

物群落之间没有重叠, 都有很好的分离, 4种种植方

式的土壤微生物对碳源的利用模式也有较大差异。

其中, 4行连作分布在 PC1的正方向上, 4行轮作、8

行连作和 8 行轮作都分布在 PC1 的负方向上, 说明

4 行连作土壤微生物对碳源的利用模式与其他 3 种

种植方式差异最大。 

 

图 4  不同种植方式下不同玉米生育期土壤微生物的 PLS-EDA 分析 
Fig. 4  PLS-EDA analysis of soil microbes at different growth stages of maize under different planting patterns 

3  讨论与结论 

Biolog技术通过测定微生物对不同碳源利用程

度的差异来表征其代谢活性及功能多样性, AWCD

值的高低可以直观反映微生物群落对碳源代谢能力

的强弱, Shannon-Wiener多样性指数(H)及均匀度(E)

表示群落的丰富度 ,  其值越大说明群落多样性越 

高。Simpson指数(D)可反映土壤微生物群落常见种

的优势度变化, 数值越大表明得到同一物种的几率

越大, 因而微生物多样性越低[28]。土地利用方式、

土壤理化性质、植物种类组成和覆盖度等多种因素

都会影响土壤微生物活性和群落功能多样性。植物

根系的代谢活动能为微生物提供多种营养物质和稳

定的生长条件, 且对土壤微生物群落的生长与代谢 
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具有激活作用[11]。孟庆杰等[29]的研究表明, 土壤微

生物代谢活性和功能多样性随季节变化呈逐渐升高

趋势, 与本研究结果具有共同点。4种玉米种植模式

下, 土壤微生物代谢活性和功能多样性随作物的生

长都发生了变化, 种植前微生物代谢活性最弱, 功

能多样性最低; 玉米抽穗期土壤微生物代谢活性最

强, 功能多样性也较高。这可能是由于种植玉米前

土壤状况、气候条件等因素的限制, 土壤微生物群

落的代谢活性、功能多样性较低。种植玉米后, 作

物根系的代谢活动活跃, 同时激活土壤微生物, 并

为微生物生长提供了大量营养物质条件; 此外, 作

物生长正值高温季节, 也有利于地下土壤的微生物

活动[30], 所以土壤微生物代谢活性较强、群落功能

多样性也较丰富。 

李春格等[18]的研究结果表明, 在土壤微生物代

谢活性较弱的阶段, 重茬和迎茬处理的土体微生物

多样性高于连作。本研究在种植玉米前, 土壤微生

物多样性与李春格等[18]的结果相似, 轮作土壤的微

生物多样性比连作高。这可能是由于在轮作土壤中

多种作物的根系为土壤提供了更加丰富的营养物质, 

对土壤微生物的激活作用也更加全面, 有利于多种

微生物的活动和繁殖, 所以土壤中微生物物种丰富, 

多样性较高; 而连作土壤连续种植玉米, 单一作物

根系提供的营养物质相对单一, 根系活动对微生物

的激活作用也相对较小 , 激活的微生物种类单一 , 

多样性较低。而4行连作土壤微生物多样性高于8行

连作, 表明单一作物种植面积的增大会降低土壤微

生物的群落功能多样性。时鹏等[21]的研究结果表明, 

玉米连作土壤微生物群落功能多样性高于非玉米连

作处理, 这与本研究中玉米拔节期、抽穗期及收获

期的结果相似, 即在微生物活性较高时期, 连作土

壤微生物的群落功能多样性都比轮作的略高 , 但4

种种植方式下土壤微生物的物种多样性指数、均匀

度指数和优势度指数之间差异都不显著, 这可能是

由于土地利用方式、作物根系的活动、土壤状况、

气候条件以及田间管理等多种影响因子综合作用

的结果 , 任何单一因素的分析都很难作出较全面的

解释。 

本研究表明 , 4个时期种植模式影响的主要土

壤微生物类群不同。种植前降解碳水化合物类、

羧酸类和聚合物类碳源的微生物是种植方式影响

的主要土壤微生物类群 , 这与以往的研究结果较

相似 [18,21,29]。而作物生长过程中根系分泌物等因素

会影响土壤状况及微生物群落[11], 所以种植作物前

的土壤微生物特征碳源会与作物生长阶段有较大

差异。作物生长中后期, 由于植物根系的代谢活动

为土壤微生物提供了丰富的营养, 微生物的代谢功

能受环境条件的影响不大, 所以玉米拔节期、抽穗

期和收获期之间土壤微生物特征碳源没有较大差

异, 种植方式对降解聚合物类碳源的土壤微生物类

群的影响都不大。本研究中4行轮作土壤微生物对

碳源的利用大于8行轮作, 4行连作大于8行连作, 这

可能是由于作物4行条带种植的方式更能充分利用

光热资源, 根系活动更加活跃, 有利于土壤微生物

群落的代谢活性; 而作物种植规模的增大不利于作

物的生理代谢活动对土壤中微生物群落功能的影

响 , 也不利于土壤微生物对其他环境因子的利用 , 

所以微生物代谢活性较弱, 对碳源的利用能力相对

较小。 

Biolog 方法虽然只能表征土壤中生长快速或数

量较大的微生物的活性, 对土壤中生长缓慢的微生

物的活性反映不够灵敏[2]。但本研究通过 PLS-EDA

分析仍表明了不同种植方式下土壤微生物的碳源利

用模式有较大差异, 在作物生长的不同阶段, 土壤

微生物群落代谢特征也有较大差异。在本研究中, 4

种种植模式的土壤微生物代谢活性和功能多样性在

种植玉米前最低, 在玉米抽穗期最高。种植玉米前

轮作土壤的微生物多样性比连作高, 降解碳水化合

物类、羧酸类和聚合物类碳源的微生物是这个时期

种植方式影响的主要土壤微生物类群; 在玉米拔节

期、抽穗期及收获期连作土壤微生物的群落功能多

样性都略高于轮作, 这 3 个时期种植方式对降解聚

合物类碳源的土壤微生物类群的影响都不大。微生

物对环境条件的变化较为敏感, 而影响土壤微生物

群落的因素又是复杂多变的。若把 Biolog技术结合

研究土壤微生物群落多样性的其他方法一起使用 , 

将影响土壤微生物多样性的多个因素相互结合一起

分析, 有望进一步为调控土壤微生物群落结构、改

良土壤的生产力与生态功能、实现土壤的可持续利

用提供更加丰富的科学依据。 
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