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Effects of cover crop diversity on soil microbial community functions in a kiwifruit orchard
LI Qing-mei, ZHANG Ling-ling, LIU Hong-mei, ZHANG Yan-jun, ZHAO Jian-ning, ZHANG Hai-fang, YANG Dian-lin*, WANG Hui*
（Agro-Environmental Protection Institute, Ministry of Agriculture and Rural Affairs, Tianjin 300191, China）
Abstract：In this paper, we used the Biolog micro plate technique to analyze the effects of cover crop diversity（C2, two cover crop species;
C4, four cover crop species; C8, eight cover crop species; CK,no cover crop）on functional diversity of soil microbial communities in a kiwi⁃
fruit orchard in the water source conservation area of Danjiangkou. The results showed that the carbon utilization degree, functional diversi⁃
ty index, and richness index of the soil microbial community in cover crop treatments were higher than in the untreated control. The Shan⁃
non index and richness index were positively correlated with soil moisture content, organic carbon, microbial biomass carbon, and nitrogen.
The principal component analysis and the fingerprints of the physiological carbon metabolism of the microbial community demonstrated
that carbon source metabolic ability of the soil microbial communities was improved by increasing cover crop species, and compared with
the clear tillage, the utilization rate on D-Mannitol, L-Arginine, L-Asparagine, L-Phenylalanine, γ-Hydroxybutyric acid, α-keto butyric
acid, 4-Hydroxybenzoic acid, and Tween 40 was improved significantly. In addition, the effect of four kinds of cover crop treatment on the
soil ecological environment of kiwifruit orchard is superior to that of two species and eight species. In summary, increasing cover crop diver⁃
sity in a kiwifruit orchard changed the soil environmental factors and had a great influence on the metabolic activity and functional diversity
of the microbial communities.
Keywords：water source conservation area; cover crops; soil microbe; diversity; Biolog micro plate method
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摘 要：以丹江口水源涵养区猕猴桃园为研究对象，运用Biolog微平板技术，研究不同种类覆盖作物处理（2、4、8种和清耕对照）下

土壤微生物群落功能多样性的差异。结果表明，覆盖作物处理土壤微生物群落对碳源的利用程度、功能多样性指数和丰富度指

数均高于清耕对照。覆盖作物及清耕对照处理土壤微生物 Shannon-Wiener多样性指数、丰富度指数与土壤含水量、有机碳、pH、

微生物量碳氮呈显著正相关关系。主成分分析与碳代谢图谱分析表明，猕猴桃园增加覆盖作物种类提高了土壤微生物对碳源的

利用能力，且对D-甘露醇、L-精氨酸、L-天门冬酰胺、L-苯丙氨酸、γ-羟丁酸、α-丁酮酸、4-羟基苯甲酸、吐温 40的利用能力显著

高于清耕对照。此外，4种覆盖作物处理对猕猴桃园土壤生态环境的影响优于 2种和 8种。研究表明，猕猴桃园增加覆盖作物多

样性改变了土壤环境因子，影响了土壤微生物群落的代谢活性和功能多样性。
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在我国，果树产业的发展仅次于粮食和蔬菜的发

展，我国果树总栽培面积和果品总产量皆居世界首

位[1]。作为农业产业结构的重要组成部分，果树产业

在促进区域经济发展、维持生态环境稳定、农业稳定

发展以及农民持续增收等方面具有重要影响作用[2]。

然而，目前我国果树生产仍以传统的清耕制管理模

式为主，果园生态系统简化，物种单一，主要依靠化

肥和农药的投入来提高果品产量和防治病虫草害，

果园土壤退化、养分流失、环境污染、生物多样性减

少等生态环境问题日益加剧[3]，果园生态系统生物多

样性和生态系统服务功能显著降低，这些都不利于

农业的可持续发展。

覆盖作物是指目标作物以外的、人为种植的牧草

或其他植物。研究表明，覆盖作物不仅可以为土壤微

生物提供良好的生存环境[4-6]，而且可以为土壤微生

物提供物质和能量，促进微生物的繁殖和代谢，从而

提高土壤微生物活性及土壤生态功能[7-8]。在果园生

态系统中，种植覆盖作物可以产生诸多生态服务功

能，如减少土壤侵蚀、养分流失[9]，提高土壤质量[10]，控

制病虫草害[11-12]，提高土壤微生物活性及群落多样

性[13]，提高果实产量、改善果实品质[4]等。在保护性耕

作系统中，种植覆盖作物是提高土壤生态系统服务能

力、减少土壤侵蚀的主要措施之一。目前，覆盖作物

主要应用于苹果园、橄榄园和柑橘园[9，14-15]，并且以单

一覆盖作物或 2~3种覆盖作物为主，相关研究主要集

中在覆盖作物对果园土壤质量、水肥流失、病虫害控

制等方面[9-11]。土壤微生物是土壤中物质转化的动

力，其群落结构组成是影响土壤中物质循环、能量流

动及有机物质分解的主要因素[2，16]，是土壤地下食物

网的重要组成部分，其多样性和活性是影响土壤生态

系统功能的重要因素。同时，土壤微生物对土壤环境

条件变化非常敏感，能够快速指示生态系统过程变

化[17]，可用于评价不同管理措施下土壤质量和健康状

况[10，18]。

Biolog-Eco 技术是基于碳源底物利用情况来分

析微生物生理代谢特征[19]，广泛用于评价不同土壤管

理措施[20-21]下土壤微生物群落功能多样性。有研究

表明，苹果园间作三叶草、鸡脚草、小冠花可提高土壤

微生物功能多样性和土壤微生物对碳源的利用能

力[20]；生草处理可提高葡萄园土壤微生物AWCD值和

多样性指数，且提高了土壤微生物对 6类碳源的利用

强度[22]。但是，对于丹江口水源涵养区猕猴桃园增加

覆盖作物多样性下土壤微生物群落功能变化的研究

鲜见报道。本研究以丹江口水源涵养区代表性地区

十堰市猕猴桃园为研究对象，利用Biolog微平板检测

技术，研究不同覆盖作物处理（2、4、8 种和清耕对

照）对土壤微生物功能多样性的影响，旨在探讨猕猴

桃园土壤微生物碳代谢特征对覆盖作物多样性的响

应及土壤生态学过程的驱动机制，为全面分析和评

估覆盖作物多样性的果园生态效应，指导果园的科

学管理、生物多样性保护和退化果园生态恢复提供

科学依据。

1 材料与方法

1.1 试验地概况

试验地位于湖北省十堰市农业科学院柳陂基地

（32°50′N，110°60′E），该地属亚热带季风气候，年均

温度 16 ℃，年均降雨量 950 mm，平均海拔 220 m，无

霜期 248 d。试验前土壤基本理化性质为有机质 6.67
g·kg-1，全氮0.44 g·kg-1，全磷0.49 g·kg-1，pH 8.14。
1.2 试验设计

本试验于 3年龄猕猴桃（Actinidia Chinensis）果园

进行，栽植密度为每公顷 800株，2016年 9月开始种

植覆盖作物。2018年调整覆盖作物种植模式：（1）2
种覆盖作物混合（C2），黑麦草（Lolium perenne L.）、白

三叶（Trifolium repens L.）；（2）4 种覆盖作物混合

（C4），黑麦草、白三叶、早熟禾（Poa annua L.）、红三叶

（T. pratense L.）；（3）8种覆盖作物混合（C8），黑麦草、

白三叶、早熟禾、红三叶、紫羊茅（Festuca rubra L.）、毛

苕子（Vicia villosa Roth.）、波斯菊（Cosmos bipinnata

Cav.）、百日草（Zinnia elegans Jacq.）；（4）清耕对照

（CK）。每处理重复 3次，共 12个小区，小区面积 20
m×2 m。播前深翻整地，播种密度为 2 种覆盖作物

250 kg·hm-2（黑麦草 150 kg·hm-2、白三叶 100 kg·
hm-2），4种覆盖作物 306 kg·hm-2（黑麦草 90 kg·hm-2、

白三叶60 kg·hm-2、早熟禾120 kg·hm-2、红三叶36 kg·
hm-2），8种覆盖作物 320 kg·hm-2（黑麦草 45 kg·hm-2、

白三叶 30 kg·hm-2、早熟禾 60 kg·hm-2、红三叶 18 kg·
hm-2、紫羊茅 120 kg·hm-2、毛苕子 14 kg·hm-2、波斯菊

18 kg·hm-2、百日草 15 kg·hm-2），每年刈割 2~3次，覆

盖于猕猴桃树行间自然腐解，清耕区定期进行人工除

草。各处理区的生态条件和田间管理措施保持一致。

覆盖作物园艺学特性见表1。
1.3 样品采集

2018年 5月 30日在覆盖作物刈割之前采集土壤

样品，采用“S”型取样法，每个小区随机选取 10个点，
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用直径 3 cm土钻取 0~20 cm土壤样品，剔除石块、植

物残根等杂物，将同一小区土壤样品混合均匀后装入

无菌袋内，置于冰盒中带回实验室。一部分样品于

4 ℃冰箱中保存，用于土壤微生物群落功能分析；另

一部分土样于室内自然风干后研磨过筛，用于土壤理

化性状分析。

1.4 测定方法

1.4.1 土壤微生物功能多样性的测定

称取相当于 5 g烘干土质量的新鲜土样加入装有

45 mL 0.9% NaCl 的三角瓶中，振荡 30 min，静置 30
min，将上清液逐级稀释至 10-3，用 10-3稀释液接种 Bi⁃
olog-Eco微平板，每孔接种量为 150 μL。将接种好的

测试板加盖，在 25 ℃下连续培养 7 d，每隔 24 h用Bio⁃
log自动读数装置读数一次，并将 590 nm和 750 nm两

个波长下的吸光度差值作为每个碳源孔的吸光值。

1.4.2 土壤理化性质及微生物量碳、氮的测定

土壤有机碳采用重铬酸钾外加热法测定；土壤

pH 采用玻璃电极法（水土比 2.5∶1）测定；土壤含水量

采用烘干法测定，105 ℃ 烘 24 h后称质量得到质量含

水量；土壤全氮、铵态氮、硝态氮采用全自动连续流动

分析仪（AA3，Bran+Luebbe Corp.）测定[23]；微生物量

碳、氮采用氯仿熏蒸，硫酸钾浸提，TOC自动分析仪测

定[24]。

1.5 数据处理

微生物代谢强度采用平均颜色变化率（Average
well color development，AWCD）描述。对 Biolog 微平

板培养 96 h的数据进行统计分析，采用 Shannon-Wie⁃
ner指数（H）、Pielou均匀度指数（E）和丰富度指数（S）

表征土壤微生物群落多样性，计算公式如下：

AWCD=∑（Ai-A1）/31

H=-∑Pi ln Pi

E=H/ln S
式中：Ai为所测定的第 i个碳源孔的吸光值；A1为对照

孔的吸光值；Pi为第 i孔的相对吸光值与整个平板相

对吸光值总和的比率；S为有颜色变化的孔的数目。

采用Excel 2007软件对数据进行统计分析，采用

SPSS 22.0软件进行单因素方差分析（One-way ANO⁃
VA）、相关性分析和主成分分析。

2 结果与分析

2.1 覆盖作物对土壤微生物碳源变化特征的影响

AWCD表征土壤微生物对不同碳源的利用强度，

可反映土壤微生物的代谢活性和微生物群落生理功

能多样性[25]。培养开始后间隔 24 h测AWCD值，并连

续测定 7 d，得到不同覆盖作物处理土壤微生物

AWCD值的时间动态变化，结果如图 1所示，随培养

时间的延长，不同覆盖作物处理下土壤微生物群落对

31种碳源的利用量呈增加趋势。培养前 24 h AWCD
值增长速率变化不明显，24~96 h之间AWCD值呈现

快速增长的趋势，微生物活性进入对数增长期，此阶

段微生物代谢活性最高，对碳源的综合利用能力较

强。96 h后AWCD继续升高，但增长率逐渐下降，微

生物代谢活动逐渐减弱。覆盖作物处理AWCD高于

对照处理，但是 AWCD 并没有随覆盖作物多样性的

增加而持续增加，总体趋势表现为C4>C2>C8。上述

结果表明，猕猴桃园增加覆盖作物可以提高土壤微生

物代谢活性及其对碳源的利用能力。

2.2 覆盖作物对土壤微生物群落功能多样性指数的

影响

为进一步明确不同覆盖作物处理对土壤微生物

表1 田间试验中8种覆盖作物的园艺学特性

Table 1 Horticultural characteristics for eight cover crop species
used in the field experiment

名称
Scientific name

黑麦草

早熟禾

紫羊茅

白三叶

红三叶

毛苕子

波斯菊

百日草

生长周期
Lifecycle
多年生

多年生

多年生

多年生

多年生

多年生

一年生

一年生

高度
Height/m
0.3~0.9
0.1~0.3
0.4~0.6
0.1~0.3
0.2~0.3
0.4~0.6
0.3~1.0
0.3~1.0

功能
Function
生物量大
控制杂草

生物固氮

蜜源植物

图1 不同覆盖作物处理土壤微生物群落平均颜色变化率

Figure 1 Average well color development of soil microbial
community in different cover crop treatments
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群落功能的影响，根据不同处理土壤微生物对不同碳

源的利用情况，综合考虑其变化趋势，选取 96 h 的

AWCD 值进行土壤微生物群落功能多样性分析，结

果见表 2。覆盖作物处理 Shannon-Wiener 多样性指

数和丰富度指数均高于清耕对照（P<0.05），Pielou均

匀度指数与对照之间无显著差异。覆盖作物处理之

间各指数无显著差异，变化趋势与AWCD一致，均表

现为C4＞C2、C8。上述结果表明，猕猴桃园增加覆盖

作物能显著提高土壤微生物功能多样性指数以及增

加土壤微生物的碳源利用能力，有利于提高土壤微生

物代谢活性和功能多样性。

2.3 覆盖作物对土壤微生物生理碳代谢指纹图谱分析

Biolog-Eco板含有 31种碳源，包括 7种糖类、9种

羧酸类、6种氨基酸类、4种聚合物类、3种酚酸类和 2
种胺类。研究土壤微生物对微平板上不同碳源的利

用能力，即 Biolog代谢指纹图谱，有助于比较全面地

了解微生物群落代谢功能特征[26]。由图 2可看出（以

培养96 h为例），本研究中土壤微生物群落对糖类、羧

酸类和氨基酸类的利用高于其他 3种碳源，不同覆盖

作物处理土壤微生物群落对碳源利用率存在差异。

覆盖作物处理土壤微生物对 31种碳源的利用能力大

于清耕对照，C2 处理土壤代谢指纹图谱中 AWCD≥
0.8[20]的碳源有 10种（糖类 4种、氨基酸类 3种、羧酸类

2种、胺类 1种），占总碳源的 53.16%；C4处理土壤有 9
种（糖类 2种、氨基酸类 2种、羧酸类 4种、聚合物类 1
种），占总碳源的 48.77%；C8处理土壤有 5种（糖类 1
种、氨基酸类 2种、羧酸类 1种、聚合物类 1种），占总

碳源的 35.23%；清耕对照土壤有 5种（糖类 2种、氨基

酸类 2种、羧酸类 1种），占总碳源的 39.08%。与清耕

对照相比，C2处理土壤微生物碳源利用代谢功能差

异显著的碳源有 19种，C4处理有 19种，C8处理有 16
种，说明猕猴桃园覆盖作物处理提高了土壤微生物群

落的代谢活性，改变了土壤微生物对单一碳源的利用

能力，其中C4处理对碳源种类影响较大，微生物对碳

源的利用能力较强。此外，土壤微生物对D-甘露醇

（D2）、L-精氨酸（A4）、L-天门冬酰胺（B4）、L-苯丙氨

酸（C4）、γ-羟丁酸（E3）、α-丁酮酸（G3）、4-羟基苯甲

酸（D3）、吐温 40（C1）的利用能力显著高于清耕对照。

同时，各处理土壤微生物对 2-羟基苯甲酸基本不利

用。

2.4 土壤微生物群落代谢功能主成分分析

利用培养 96 h 的 AWCD 值，对不同覆盖作物处

理土壤微生物利用单一碳源的特性进行主成分分析，

在31个因子中共提取了5个主成分因子，累积方差贡

献率达到 90.14%，其中第一主成分（PC1）的方差贡献

率为 44.97%，特征根为 13.94；第二主成分（PC2）的方

差贡献率为 23.27%，特征根为 7.22；第三主成分

（PC3）的方差贡献率为 11.78%，特征根为 3.65；其余

4、5主成分贡献率均小于 10%。从中选取累积方差

贡献率达到 68.24%的前两个主成分 PC1和 PC2来分

析微生物群落功能多样性。从图 3可以看出，不同覆

盖作物处理碳源利用在 PC轴上差异显著，整体可分

为 C2、C4和 C8、清耕对照 3大类，可见 PC1和 PC2能

区分不同处理土壤微生物的碳源代谢特征。在 PC1
轴上，C4和C8处理分布在轴的正方向，C2处理和清

耕对照分布在轴的负方向。在 PC2轴上，C2处理分

布在轴的正方向，C4和 C8处理、清耕对照分布在轴

的负方向。对主成分进行方差分析可知，不同处理在

PC1和PC2上得分系数差异显著（表 3），在PC1轴上，

C2、C4、C8处理之间以及覆盖作物处理与清耕对照之

注：同列不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05）。下同。
Note：Values in the same column followed by a different lowercase

letter indicate a significant difference（P<0.05）. The same below.

表2 不同覆盖作物处理对微生物功能多样性指数的影响

Table 2 Diversity indices of microbial community under different
cover crop treatments

处理
Treatments

CK
C2
C4
C8

多样性指数
Shannon-Wiener

index（H）
1.29±0.06b
1.39±0.02a
1.44±0.04a
1.41±0.03a

丰富度指数
Richness index

（S）

18.67±1.15b
23.33±1.53a
25.00±1.00a
23.00±1.00a

均匀度指数
Pielou index（E）

0.45±0.01a
0.45±0.02a
0.46±0.01a
0.45±0.01a

图3 不同覆盖作物处理土壤微生物碳代谢主成分分析

Figure 3 Principal component analysis for carbon utilization of
soil microbial community in different cover crop treatments
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间均差异显著；在 PC2轴上，C2处理、C4和 C8处理、

清耕对照的差异达到显著水平。表明猕猴桃园增加

覆盖作物改变了土壤微生物群落功能多样性。

为了找到对PC1和PC2影响较大的碳源种类，利

用 PC1和 PC2得分系数与 31种碳源吸光值进行相关

性分析，得到相关系数，其绝对值越大，表示该碳源对

主成分的影响越大[27]。从表 4可看出，与 PC1达到显

著相关的碳源有 10 种，即糖类（5 种）、氨基酸类（3
种）、羟酸类化合物（1种）、胺类化合物（1种）。而与

PC2 具有较高相关性的碳源有 11 种，分别糖类（3
种）、氨基酸类（2种）、羟酸类化合物（2种）、酚酸类（1
种）、聚合物类（3种）。表明糖类、氨基酸类、羧酸类

图2 土壤微生物生理碳代谢指纹图谱

Figure 2 Metabolic fingerprint of carbon physiological profiles of soil microbial community

G1~A3：糖类；A4~F4：氨基酸类；B1~H3：羧酸类；C3~D3：胺类；G4~H4：酚酸类；C1~F1：聚合物类。AWCD值为Biolog板上3次重复的平均值。不同
小写字母表示同一种碳源在不同覆盖作物处理下的比较差异显著（P<0.05）

G1~A3：Carbohydrate；A4~F4：Amino acids；B1~H3：Carboxylic acids；C3~D3：Amines；G4~H4：Phenolic acids；C1~F1：Polymers. AWCD values are the
means（n=3）±the standard deviations of the mean in Biolog Micro Plate。The letter marked differently in the figure is a comparison of the same carbon

source under different cover crop treatments（P<0.05）
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是微生物利用的主要碳源，而胺类、酚酸类和聚合物

类这 3类碳源是区分清耕对照和覆盖作物处理间差

异的敏感碳源。

2.5 土壤理化性质及微生物量碳、氮

由表 5可知，覆盖作物处理土壤含水量有增加的

趋势，且C4处理土壤含水量提高了 4.2%（P<0.05），高

于对照和其他覆盖作物处理。C2、C4、C8 处理土壤

pH值分别提高了 0.16、0.43（P<0.05）、0.23（P<0.05），

表现为 C4＞C8、C2。C4、C8处理增加了土壤有机碳

含量（P<0.05），分别高于对照 8.79%、5.23%。覆盖作

物处理增加了土壤微生物量碳含量（P<0.05），C2、
C4、C8处理分别高于对照 48.64%、37.12%和 22.55%，

表现为C2、C4＞C8。覆盖作物处理增加了土壤微生

物量氮含量（P<0.05），C2、C4、C8处理分别高于对照

29.20%、36.87%和 27.68%，但是各覆盖作物处理间无

显著差异。

2.6 土壤环境因子与微生物群落功能多样性相关分析

由表 6 可知，土壤微生物群落功能 Shannon-
Wiener 指数（H）、丰富度指数（S）与土壤含水量、有

机碳、pH、微生物量碳、氮呈显著相关关系，可见土

壤环境因子与微生物群落功能多样性密切相关，这

也是覆盖作物处理造成土壤微生物功能多样性差异

的重要因素。

3 讨论

土壤微生物多样性能敏感地反映土壤环境的微

小变化，可作为衡量土壤质量和评价土壤生态系统稳

定的重要生物学指标[28-29]。AWCD 通过土壤稀释液

对碳源利用的吸光值变化来表征土壤微生物活性，能

很好地反映微生物功能多样性，其值越高表明土壤微

生物群落的代谢活性越强[25]。本研究中，不同种类覆

盖作物处理土壤微生物对碳源的利用能力均高于清

耕对照，表明增加覆盖作物种类可提高猕猴桃园土壤

微生物活性和群落功能多样性。土壤生态环境改善

原因可能是覆盖作物改善了土壤水热状况[5]，降低了

土壤容重，增加了土壤的孔隙度[4，6]，为土壤微生物的

生长营造了良好的生存环境。此外，覆盖作物根系分

泌物及作物残体为土壤微生物提供了物质和能量，促

进微生物的繁殖和代谢，从而增加土壤微生物活性和

多样性[7-8]，与杜毅飞等[20]和司鹏等[22]的研究结果相

似。但是由于覆盖作物种类不同，覆盖作物生物量、

根系分泌物的差异会导致微生物生长过程中所利用

的物质和能量产生差异，不同覆盖作物处理土壤微生

物对碳源的利用能力不同[30]。

表3 不同处理主成分得分系数

Table 3 PC scores under different treatments（mean±SD）
处理Treatments

CK
C2
C4
C8

主成分1 PC1
-1.42±0.26d
-0.12±0.03c
0.43±0.48b
1.11±0.20a

主成分2 PC2
-0.73±0.23c
1.54±0.27a
0.00±0.09b
-0.82±0.02c

注：* 表示显著相关（P<0.05）；** 表示极显著相关（P<0.01）。下
同。

Note：*indicated significant correlation（P<0.05），**indicated highly
significant correlation（P<0.01）. The same below.

表4 31种碳源与PC1、PC2的相关系数

Table 4 The correlation coefficients of 31 carbon substrates with
PC1 and PC2

碳源类别
Carbohydrates

糖类
Carbohydrate

氨基酸类
Amino acids

羧酸类
Carboxylic acids

胺类
Amines
酚酸类

Phenolic acids
聚合物类
Polymers

底物
Substrates

D-纤维二糖（G1）
α-D-乳糖（H1）

β-甲基-D-葡萄糖苷（A2）
D-木糖/戊醛糖（B2）

i-赤藓糖醇（C2）
D-甘露醇（D2）

N-乙酰-D葡萄糖氨（E2）
1-磷酸葡萄糖（G2）

D，L-α-磷酸甘油（H2）
D-半乳糖酸γ-内酯（A3）

L-精氨酸（A4）
L-天门冬酰胺（B4）
L-苯丙氨酸（C4）
L-丝氨酸（D4）
L-苏氨酸（E4）

甘氨酰-L-谷氨酸（F4）
γ-羟丁酸（E3）
α-丁酮酸（G3）

D-葡糖胺酸（F2）
D-苹果酸（H3）

D-半乳糖醛酸（B3）
丙酮酸甲酯（B1）

衣康酸（F3）
苯乙胺（G4）
腐胺（H4）

2-羟基苯甲酸（C3）
4-羟基苯甲酸（D3）

吐温40（C1）
吐温80（D1）

α-环式糊精（E1）
肝糖（F1）

主成分1
PC1

0.812**
0.883**
0.902**
0.150
0.612*
0.180
0.440
0.410
-0.430
0.598*
0.520
0.270

0.807**
0.390

0.938**
0.854**
0.829**
-0.140
0.100
0.500
0.230
0.070
0.490
0.130

0.853**
0.060
-0.060
-0.070
0.130
0.050
-0.140

主成分2
PC2
0.100
-0.300
-0.260
-0.110
0.150

0.736**
-0.120
-0.637*
-0.631*
0.450

0.789**
0.891**
0.420

0
0.190
0.030
0.020

0.751**
0.510
0.190

0.929**
0.430
0.140
0.360
0.290
0.260

0.914**
0.952**
0.781**
0.360

0.735**
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Shannon-Wiener指数反映土壤微生物群落物种

变化度和差异度，指数值越大，表示微生物种类越多

且分布越均匀。丰富度指数表示被利用碳源的总数

目。Pielou指数反映了群落物种均一性[31]。不同的多

样性指数反映了土壤微生物群落组成的不同方面，综

合应用可分析土壤微生物种类和功能的差异[32]。本

研究中，猕猴桃园种植覆盖作物土壤微生物多样性指

数和丰富度指数均高于对照，表明猕猴桃园种植覆盖

作物土壤微生物功能多样性优于清耕对照。李鑫

等[26]和杜毅飞等[20]也报道了相似研究结果，桑树-大
豆间作土壤微生物均匀度指数高于单作，苹果园种植

覆盖作物显著提高土壤微生物多样性指数、丰富度指

数、优势度指数。相关分析结果表明，土壤微生物多

样性主要受土壤含水量、pH、碳、氮含量的影响，这与

前人研究结果相似[33-34]。由此可见，猕猴桃园增加覆

盖作物改变了土壤生态环境，促进养分的转换，进而

影响土壤微生物代谢活性和功能多样性。

主成分分析表明，覆盖作物处理与清耕对照之间

的微生物群落功能特征存在明显差异，不同覆盖作物

土壤微生物对 31种碳源底物的利用能力显著不同。

PC1和PC2的累积贡献率为 68.24%，解释了大部分的

变异，覆盖作物处理与对照之间离散程度较大，表明

增加覆盖作物多样性对猕猴桃园土壤微生物群落影

响较大。碳源与 PC1、PC2的相关分析表明，糖类、氨

基酸类、羧酸类是微生物利用的主要碳源，而胺类、酚

酸类和聚合物类是区分清耕对照和覆盖作物处理间

差异的敏感碳源。碳代谢指纹图谱结果显示，覆盖作

物处理土壤微生物对 31种碳源的利用能力大于清耕

对照，覆盖作物处理土壤微生物对D-甘露醇、L-精氨

酸、L-天门冬酰胺、L-苯丙氨酸、γ-羟丁酸、α-丁酮

酸、4-羟基苯甲酸、吐温 40的利用能力显著高于清耕

对照，表明覆盖作物处理土壤微生物群落具有特定的

代谢特征，不同覆盖作物处理提高了土壤中利用糖

类、氨基酸类、羧酸类、聚合物类碳源的微生物的代谢

活性和多样性。原因可能是猕猴桃园覆盖作物残体

和根系分泌物为土壤微生物提供了大量的糖类、氨基

酸、羧酸和聚合物等碳源物质[35]，促进了与相关碳源

利用类型相对应的微生物的生长与繁殖，进而改变土

壤微生物群落结构。

土壤微生物功能多样性能够反映土壤质量相关

信息，可作为评价土壤质量变化的敏感指标。猕猴桃

园增加覆盖作物，作物残体和根系分泌物的加入改变

了土壤环境因子，影响土壤微生物群落的代谢活性和

功能多样性。Biolog微平板技术能够快速测定土壤

微生物群落功能代谢多样性，但该方法利用微生物生

长代谢来衡量微生物多样性，只能对环境微生物群落

活性与功能进行分析，无法直接获取微生物群落结构

完整详细的信息。在未来研究中，综合应用分子生物

学和代谢组学方法，分析覆盖作物多样性果园土壤微

生物多样性和覆盖作物生物量、根系分泌物之间的关

表5 覆盖作物处理对土壤理化性质及微生物量碳、氮的影响

Table 5 Soil properties and microbial biomass as affected by different cover crop treatments
处理

Treatment
CK
C2
C4
C8

含水量
Moisture content/%

18.34±0.35b
18.52±0.26b
19.11±0.23a
18.63±0.08b

pH
7.45±0.05c
7.61±0.15bc
7.88±0.04a
7.68±0.03b

有机碳
SOC/g·kg-1

4.21±0.04c
4.18±0.08c
4.58±0.09a
4.43±0.03b

微生物量碳
MBC/mg·kg-1

146.23±3.12c
217.35±23.40a
200.51±18.63ab
179.21±12.55b

微生物量氮
MBN/mg·kg-1

26.23±1.46b
33.89±1.09a
35.90±0.88a
33.49±1.83a

表6 土壤理化性质及微生物量碳与微生物群落功能多样性相关性分析

Table 6 Correlation analysis of soil properties and functional diversity of soil microbial community
项目 Item

含水量 Soil moisture content
有机碳 Soil organic carbon

pH
微生物量碳 Microbial biomass carbon
微生物量氮 Microbial biomass nitrogen

平均颜色变化率
AWCD
0.020
0.261
0.459
0.215
0.398

多样性指数
Shannon-Wiener index（H）

0.651*
0.632*
0.790**
0.602*
0.846**

丰富度指数
Richness index（S）

0.588*
0.603*
0.785**
0.715**
0.887**

均匀度指数
Pielou index（E）

0.368
0.458
0.356
0.218
0.292
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系，有望进一步揭示覆盖作物多样性果园土壤的生态

学过程。

4 结论

（1）覆盖作物处理能够提高土壤微生物的碳源利

用能力，特别是糖类和氨基酸类碳源。

（2）覆盖作物能够通过改善土壤质量（土壤含水

量、pH、有机碳、微生物量碳、氮）来提高土壤微生物

的功能多样性。

（3）4种覆盖作物处理（白三叶、黑麦草、红三叶、

早熟禾）对猕猴桃园土壤生态环境的影响优于 2种和

8种。
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