
摘 要：以林地、耕地和草地为研究对象，采用氯仿熏蒸结合Biolog-Eco微平板的方法研究土地利用方式变化对白浆土微生物生物

量碳和代谢特征的影响，以期为东北丘陵地区白浆土的可持续利用及生态环境重建提供科学依据和理论指导。结果表明：土壤微

生物生物量碳和微生物商的变化均表现为草地>林地>耕地，且 3种土地利用方式间均差异显著。Biolog-Eco微平板分析表明，草

地土壤微生物的平均颜色变化率值（Average well color development, AWCD）最高，其次为林地，耕地最低，Shannon指数、Simpson指

数和McIntosh指数的变化趋势与AWCD相同。3种土地利用方式土壤微生物对 6类碳源的相对利用率以糖类、氨基酸类和羧酸类

最高，分别为 44.63%~53.61%、21.09%~25.45%和 8.31%~15.16%。林地对聚合物类碳源的相对利用率在 3种土地利用方式中最高，

而与林地相比，耕地对糖类和氨基酸类的相对利用率提升明显，草地则增高了对羧酸类、酚酸类和胺类的相对利用率，说明土地利

用方式变化改变了土壤微生物对碳源利用的偏好。主成分分析表明，土壤微生物群落代谢特征随土地利用方式变化发生改变，与

草地相比，耕地与林地土壤微生物群落代谢特征较为相似。冗余分析发现土壤 pH、总氮、有机质、速效磷和硝态氮是影响微生物群

落代谢特征变化的关键因子。本研究结果说明土地利用方式变化改变了土壤理化性质，进而导致了土壤微生物生物量碳、活性和

代谢特征的变化。
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Abstract：In this study, we investigated the changes in microbial biomass carbon and the metabolic characteristics of forests, arable land,
and meadows in northeast China. Soil samples were analyzed using the method of chloroform fumigation combined with Biolog-Eco micro⁃
plate method. The results showed that the changes in microbial biomass carbon and microbial quotient were significantly different among the
three land use types, following the order of meadow>forest>arable land. Biolog-ECO microplate analysis indicated that the average well col⁃
or development（AWCD）for meadow was the highest, followed by forest. The lowest AWCD occurred for arable land. The Shannon index,
Simpson index, and McIntosh index results showed the same trends as the AWCD. The relative utilization ratio of soil microorganisms to six
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types of carbon sources for the different land use types showed higher values for carbohydrates, amino acids, and carboxylic acids, ranging
44.63%~53.61%, 21.09%~25.45%, and 8.31%~15.16%, respectively. The conversion of land use significantly changed the preference of
soil microorganisms for carbon source utilization. Arable land had the highest relative utilization ratio of carbohydrates and amino acids, and
forest had the highest relative utilization of polymers. Meadow had the highest relative utilization of carboxylic acids, phenolic acids, and
amines. Principle component analysis showed that the metabolic characteristics of soil microorganisms varied among the different land use
types. Arable land and forest had similar metabolic characteristics of the soil microbial community. Redundancy analysis indicated that soil
pH, total nitrogen, organic matter, available phosphorus, and nitrate nitrogen were the key factors affecting the metabolic characteristics of
the soil microbial community. This research shows that land utilization change altere the soil physical and chemical properties, resulting in
changes in microbial biomass carbon, activities, and metabolic characteristics.
Keywords：land use type; albic soil; soil microorganism; microbial biomass carbon; metabolic characteristics; Biolog-Eco

土地利用方式变化对全球气候、生物多样性以及

生态系统服务功能造成极大影响[1-4]。在过去的几十

年中，以砍伐森林为代价的农业面积增加现象在亚

洲、南美洲和非洲尤为普遍[5-6]。自二十世纪五十年

代以来，我国东北地区土地利用状况同样发生显著变

化，主要表现为耕地面积不断增加，而森林等其他类

型土地面积不断减少[7]。土地利用方式变化对土壤生

态系统的影响已引起全世界的广泛关注[8-9]。

森林转变为耕地是土地利用方式转变的主要类

型，这一过程改变了土壤的物理、化学和生物学性质，

从而影响土壤质量[10-11]。研究表明，热带和亚热带森

林转变为农田后，土壤有机质减少，土壤微生物生物

量和酶活性发生显著变化[9，12]，土壤微生物群落结构

和功能也发生改变[13]。土壤微生物作为土壤生态系

统最为活跃的组成部分，能够灵敏地反映土壤生态环

境的变化，已广泛用于指示土壤质量变化和探究不同

土地利用方式对土壤特征的影响[12，14]。土壤微生物生

物量和代谢特征作为微生物重要的生物学表征，能够

反映土壤中参与调控能量和养分循环的数量及其代

谢 情 况 的 变 化[15-16]，受 土 地 利 用 方 式 的 影 响 显

著[13，17-18]。在我国东北地区，由于对粮食供应需求的

加大，一部分林地已经转变为耕地[7]。虽然土地利用

方式转变带来了粮食产量的大幅增加，但是对这种转

变下土壤生态系统的变化，特别是土壤微生物群落的

变化缺乏研究。同时，在开垦林地的过程中一小部分

空地逐渐发展成为天然草地，这种土地利用方式的转

变是否为东北地区生态重建提供新的参考以及其土

壤生态系统变化情况同样需要相关研究以提供理论

依据。

本研究以我国东北丘陵地区白浆土的 3种利用

方式——林地、耕地以及草地为研究对象，通过测定

土壤微生物生物量碳、活性以及群落代谢特征等指

标，比较不同土地利用方式土壤微生物生物量碳和群

落结构的差异，并耦合理化分析探讨驱动微生物群落

代谢特征变化的主要影响因子，探索土壤微生物群落

对土地利用方式变化的响应机制，为我国东北丘陵地

区白浆土的可持续利用及生态环境重建提供科学依

据和理论指导。

1 材料与方法

1.1 研究区概况和研究对象

研究区位于吉林省四平市伊通满族自治县，地处

长白山脉向松辽平原过渡的丘陵地带。自二十世纪

五十年代以来，该地区进行了大量的开垦和采伐，形

成了林地、耕地和草地等多样的土地利用类型。本研

究的土壤样品采自吉林省四平市伊通满族自治县的

西苇镇西苇林场和北京大北农生物技术有限公司吉

林省试验示范基地，试验示范基地的耕地由林地转型

而来。试验地（125°20′E，43°15′N）属于中温带湿润

季风气候区，年平均气温 4.6 ℃，无霜期约 138 d，年平

均降雨量 627.8 mm，土壤为白浆土，是吉林省分布面

积最大的代表性土壤类型之一[20]。

试验设 3个处理：林地（F）、耕地（A）及草地（M）。

其中，林地为红松林（Pinus koraiensis），为当地林场的

典型林分，林龄已达 50年以上；耕地为农用坡耕地，

紧邻林地，出于扩大耕地面积的需要，23 a前林场将

部分林地树木砍伐后用作农业生产，其耕作制度为玉

米连作，常年使用化肥，不施有机肥，近 3 a化肥（N∶
P∶K=15∶15∶15 复合肥）施用量平均为 750 kg·hm-2，

以基肥形式一次性施入，由于丘陵区的地理特征造成

玉米生产无法采用机械化作业，只能采用人工种植和

收获，玉米播种后喷施乙莠合剂封闭处理，全生育期

不喷施农药及不采取其他农事操作。而草地则是在

林地树木砍伐后，由一小部分未用于农业生产及其他
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用途的空地而逐渐形成的天然草地，其以野艾蒿（Ar⁃

temisia lavandulifolia）、一年逢（Erigeron annuus）、突节

老鹤草（Geranium krameri）等草本植物为主，同样已

有23 a之久。

1.2 土壤样品采集

于 2017 年 6 月在各处理样地中采集土壤样品。

在林地和草地中分别选取 15 m×15 m的 3个样方，每

个样方中各设 15个采样点，采样时去除表层的枯枝

落叶，采用 W 形多点采样法采集 0~15 cm 的表层土

壤。在试验基地中选取 3个小区作为耕地样地，小区

面积为 10 m×15 m，同样采用W形多点采样法在每个

小区中随机选取 15个采样点，采集 0~15 cm的表层土

壤。将同一处理同一小区（样方）的土壤充分混匀形

成一个混合样品，装入 1个自封袋中，放入低温样品

储藏箱中带回实验室。土壤样品分为 2份，1份存放

在 4 ℃用于测定微生物生物量碳和功能多样性；1份

风干磨细后用于分析理化性质。各处理的土壤基本

理化性质见表1。
1.3 土壤微生物生物量碳测定

土壤微生物生物量碳采用氯仿熏蒸-硫酸钾提取

法[22]，称取 10 g土壤样品，在真空干燥器中使用氯仿

熏蒸培养 24 h后，反复抽真空，去除土样中残留的氯

仿，每一份土壤样品需要无熏蒸对照。用 40 mL 0.5
mol·L-1的硫酸钾溶液浸提 30 min，过滤，用 TOC测定

提取液中的有机碳含量。微生物商用土壤微生物生

物量碳含量与有机碳含量的比值表示。

1.4 土壤微生物群落代谢特征

微生物群落代谢特征分析采用 Biolog微生物自

动分析系统（Biolog，Hayward，CA，USA）[23]。称取 5 g
土壤于三角瓶中，加入 45 mL灭菌NaCl溶液（0.85%，

下同），恒温培养振荡器中 180 r·min-1振荡 30 min。
取振荡后的土壤溶液加入NaCl溶液稀释至 1000倍，

吸取 150 μL稀释液加到Biolog-Eco微平板孔中，每个

样品 1板，每板 3次重复。Biolog-Eco微平板加盖封

好后，置于生化培养箱中 28 ℃恒温避光连续培养 168
h，每隔 24 h 读取波长在 590 nm（颜色+浊度）和 750
nm（浊度）的吸光值。选取Biolog-Eco微平板培养 96
h的吸光值进行微生物群落功能多样性指数和微生

物碳源利用能力分析。

平均颜色变化率（AWCD）用于描述土壤微生物

代谢活性，用 590 nm下的相对吸光值减去 750 nm下

的相对吸光值表示，计算公式如下：

AWCD（590-750）=Σ（Ci（590-750））/n
式中：Ci（590-750）=（Ai-A0）-（Bi-B0），Ai为第 i孔在 590 nm
处的吸光度值，A0为对照孔在 590 nm处的吸光度值，

Bi为第 i孔在 750 nm 处的吸光度值，B0 为对照孔在

750 nm处的吸光度值。n为培养基碳源的种类数，本

研究中n值为31。
采用 Shannon指数（H’）、Simpson指数（D）和Mc⁃

Intosh指数（U）表征土壤微生物群落功能多样性的变

化[16，20]。计算公式如下：

H’=-ΣPi lnPi；D=1-ΣP2
i；U= ( Σn2

i )；
式中，Pi为第 i孔的相对吸光值与整个平板相对吸光

值总和的比值；ni是第 i孔的相对吸光值Ci（590-750）。

1.5 数据统计分析

采用 SPSS 22.0 软件中 one-way ANOVA 的 Dun⁃
can多重比较方法及Data Reduction工具进行差异显

著性分析（P<0.05）和主成分分析（Principle compo⁃
nent analysis，PCA）。采用软件Origin 9.0绘图。通过

冗余分析（Redundancy analysis，RDA）确定土壤微生

物群落碳源利用模式与环境因子之间的关系。

2 结果与分析

2.1 土壤微生物生物量碳和微生物商变化

由表 2 可见，耕地的微生物生物量碳为 79.33
mg·kg-1，比例为林地的 0.45（P<0.01），说明林地转型

为耕地后，微生物生物量碳显著降低。而草地的微生

物生物量碳达到 367.03 mg·kg-1，分别是耕地和林地

表1 不同处理的土壤理化性质变化

Table 1 Changes in physical-chemical characteristics of soil in different treatments

注：同列中不同的小写字母表示差异达到显著水平（P<0.05），下同。

Note：Different lowercase letters in the same column indicate significant difference at P<0.05，the same below.

处理
Treatment

F
A
M

pH
5.59±0.02a
4.72±0.06b
5.79±0.19a

有机质Organic
matter/g·kg-1

33.13±1.49b
26.40±5.47b
44.17±4.26a

全氮Total nitrogen/
g·kg-1

0.77±0.01b
0.74±0.02b
0.89±0.01a

全磷Total
phosphorus/g·kg-1

0.28±0.01b
0.52±0.07a
0.50±0.08a

速效磷Available
phosphorus/mg·kg-1

2.49±0.32b
79.31±2.61a
1.30±0.34b

硝态氮NO-3-N/
mg·kg-1

5.88±0.59b
126.46±11.63a

7.35±0.29b

铵态氮NH+4-N/
mg·kg-1

1.16±0.17b
2.73±0.90a
1.54±0.33ab
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的 4.63倍和 2.08倍，差异极显著（P<0.01），说明草地

的微生物生物量碳显著升高。土壤微生物商是指土

壤微生物生物量碳占土壤有机碳含量的百分比，反映

土壤中活性有机碳所占的比例[25]。微生物商的变化

情况与微生物生物量碳相同，即草地>林地>耕地，3
种土地利用方式间差异显著。

2.2 土壤微生物群落平均颜色变化率（AWCD）
AWCD表征微生物群落碳源利用率，是土壤微生

物群落利用单一碳源能力的一个重要指标，反映了土

壤微生物代谢活性和群落生理功能多样性[16]，数值越

高，微生物代谢活性就越高[24]。不同处理土壤AWCD
值如图 1 所示，随培养时间的延长 AWCD 值逐渐升

高，培养 24 h 前，各处理土壤的 AWCD 值无明显变

化，培养 24 h后，林地、耕地和草地的 AWCD 值均明

显升高。在整个培养过程中，草地的 AWCD 值明显

高于林地和耕地，除培养 144 h外，林地的 AWCD 值

均高于耕地。

2.3 土壤微生物群落AWCD和多样性指数

本研究采用 96 h的吸光值计算获得微生物群落

AWCD 值和功能多样性指数。如表 3 所示，草地的

AWCD值最高，林地次之，耕地最低；草地显著高于林

地和耕地（P<0.05），而林地和耕地间差异不显著（P>
0.05），说明草地土壤微生物对碳源消耗量最大，微生

物活性最高，林地次之，而耕地土壤微生物对碳源消

耗最少，微生物活性最小。草地的 Shannon指数显著

高于林地和耕地（P<0.05），而林地高于耕地，林地和

耕地的差异同样不显著（P>0.05），Simpson 指数和

McIntosh指数的分析结果与 Shannon指数相同。以上

结果表明，不同处理的微生物群落 Shannon 指数、

Simpson指数和McIntosh指数的变化表现出与AWCD
相似的规律，说明林地转型为耕地降低了土壤微生物

群落代谢活性和利用底物碳源的微生物种类，而草地

土壤微生物群落代谢活性和多样性指数均显著升高。

2.4 土壤微生物对底物碳源的相对利用率

Biolog-Eco微平板上共有 31种单一碳源，可分为

6大类，包括糖类（12种）、氨基酸类（6种）、羧酸类（5
种）、聚合物类（4种）、胺类（2种）和酚酸类（2种）。由

图 2可见，3种土地利用方式土壤微生物对各类碳源

相对利用率最高的是糖类，占总碳源利用率的

44.63%~53.61%，其次为氨基酸类，占总碳源利用率

的 21.09%~25.45%，羧酸类次之，占总碳源利用率的

8.31%~15.16%，而对其他 3 类碳源的相对利用率较

低。耕地土壤微生物对糖类、酚酸类和氨基酸类碳源

的相对利用率高于林地，其中对氨基酸的相对利用率

显著高于林地（P<0.05），而对羧酸类、聚合物类和胺

类碳源的相对利用率低于林地，对聚合物类的相对利

用率差异显著（P<0.05）。而草地土壤微生物对羧酸

类、酚酸类和胺类利用率在3种土地利用方式中最高，

而对糖类和氨基酸类碳源的相对利用率最低，对聚合

物类的相对利用率介于林地和耕地之间。说明土地利

表2 不同处理的微生物量碳和微生物商变化

Table 2 Changes in soil microbial biomass carbon and microbial
quotient in different treatments

处理
Treatment

F
A
M

微生物量碳
Microbial biomass carbon/mg·kg-1

176.55±8.43b
79.33±23.65c
367.03±91.70a

微生物商
Microbial quotient/%

0.92±0.05b
0.51±0.08c
1.43±0.26a

图1 不同处理土壤平均颜色变化率（AWCD）变化

Figure 1 Changes in AWCD in different treatments

表3 不同处理土壤微生物群落AWCD和多样性指数变化

Table 3 Changes in AWCD and functional diversity indices of soil microbial community in different treatments
处理

Treatment
F
A
M

96 h平均颜色变化率
AWCD

0.685±0.101b
0.588±0.065b
0.882±0.120a

Shannon指数（H′）
Shannon index
3.102±0.047b
3.049±0.080b
3.239±0.043a

Simpson指数（D）
Dominance index

0.951±0.003b
0.946±0.004b
0.957±0.003a

McIntosh指数（U）
McIntosh index
4.694±0.609ab
4.229±0.352b
5.632±0.619a

1.6
1.4
1.2
1.0
0.8
0.6
0.4
0.2

0
培养时间 Incubation time/h

平
均

颜
色

变
化

率
AW

CD

0 24 48 72 96

Forest
Arable
Meadow

120 144 168
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用方式变化改变了土壤微生物对碳源利用的偏好。

2.5 主成分分析

主成分分析可以清晰反映各处理在碳源利用上

的具体差异。主成分个数的提取原则一般要求其累

积方差贡献率达到 85.0%[25]，本研究共提取 7个主成

分，累积方差贡献率达到 96.9%。选取累积方差贡献

率为 48.9%的前 2个主成分PC1和PC2来分析土壤微

生物群落功能多样性。一般认为，位于同一象限的各

处理在第 1、2主成分得分值离散较小，没有显著性差

异，说明这些处理土壤的微生物碳代谢功能群结构相

似；位于不同象限的各处理在第 1、2主成分得分值差

异较大，说明不同处理土壤微生物碳代谢功能群结构

存在较大差异[25]。由图 3可以看出，耕地位于第三象

限，林地位于第三和第四象限，而草地位于第一、二和

四象限。耕地和林地间的距离要小于耕地、林地与草

地的距离。说明林地转型为耕地后，土壤微生物对底

物碳源的代谢特征发生明显变化，而草地土壤微生物

对底物碳源的代谢特征显著不同，与草地相比，耕地

与林地土壤微生物群落功能结构较为相似。

2.6 RDA分析

对 3种土地利用方式土壤微生物群落对不同碳

源利用的相对吸光值进行RDA分析，确定环境因子

对土壤微生物群落碳源利用模式的影响。结果（图

4）表明，前两轴可以解释土壤微生物代谢特征变化的

67.9%，耕地、林地和草地土壤微生物群落代谢特征

明显发生分离，且分别聚为一类。速效磷、铵态氮和

硝态氮与耕地土壤微生物代谢特征变化显著相关；全

氮和全磷与草地土壤微生物代谢特征显著相关；有机

质和土壤 pH与林地土壤微生物代谢特征相关。经蒙

特卡洛检验发现，土壤 pH（P=0.004）、全氮 TN（P=
0.004）、有机质OM（P=0.014）、速效磷AP（P=0.026）和

硝态氮NO-3-N（P=0.026）与土壤微生物代谢特征变化

显著相关，说明土地利用方式变化后土壤微生物群落

代谢特征变化是这5种环境因子共同作用的结果。

3 讨论

土壤微生物不仅是土壤养分转化与循环的动力，

本身也是土壤养分的储存库，对土壤养分的转化与供

应起到重要作用[32]。本研究发现林地土壤微生物生

物量碳显著高于耕地，而草地的微生物生物量碳显著

高于林地，说明耕地和草地土壤微生物生物量较林地

图2 不同处理土壤微生物群落相对利用率的变化

Figure 2 Changes of relative utilization rate by soil microbial
community in different treatments

图3 不同处理微生物碳源利用类型的主成分分析

Figure 3 Principal components analysis of carbon utilization of
microbial community in different treatments

图4 不同处理土壤微生物代谢特征的RDA分析

Figure 4 RDA analysis of soil microbial community metabolic
characteristics in different treatments

TP、AP、TN、NH4、NO3、OM和pH分别代表总磷、速效磷、总氮、

铵态氮、硝态氮、有机质和pH
TP，AP，TN，NH4，NO3，OM and pH present total phosphorus,

available phosphorus，total nitrogen，NH+4-N，NO-3-N，organic matter，pH
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向相反的方向变化。相关分析发现，土壤微生物生物

量碳与土壤 pH（R=0.733，P=0.025）和有机质（R=
0.900，P=0.001）分别呈显著正相关和极显著正相关

关系。本研究中林地转变为耕地后，土壤 pH显著降

低（表 1），这与长期施用化肥导致农田土壤酸化加剧

有关[26-27]。微生物生长受到土壤酸化加剧的抑制，其

活性也相应降低[32]。耕地的有机质含量低于林地

（表 1），这与 Fang等[30]研究结果一致。土壤有机质含

量取决于碳输入和降解速率的平衡，而农田向土壤

输入碳的量低于自然生态系统[31]，随着其自身碳源的

不断消耗，有机质含量逐渐降低。土壤中多数微生

物是异养型的，受到有机质的影响显著，其分布和活

性均依赖于有机质[33-34]，因此微生物生物量碳与有机

质含量表现为正相关。但是本试验地为丘陵地，其独

特的地理特征也决定了其耕作制度，由于无法采用机

械化，因此玉米的种植和收获均采用人工方式，这导

致收获后，除玉米地上部分移出农田外，其根茬仍全

部保留在农田里，这可能是耕地土壤中有机质含量较

林地下降不显著的原因，但不同土地利用类型下返还

到土壤中碳源类型的改变可能造成微生物数量的显

著变化，其生物量碳也发生显著变化。由于草地在树

木砍伐后受到人为的扰动较少，且不同植物交错叠

加，根系分泌物丰富，有机质含量和 pH最高，为微生

物的生存和繁殖提供了所需的营养和能源物质以及

适宜的生存环境，因此其微生物生物量碳也最高。同

时，本研究中反映土壤中活性有机碳所占比例的微生

物商的变化情况与微生物生物量碳相同，表明土地利

用方式变化改变了土壤微生物商，土壤活性有机碳的

周转发生了相应改变。

耕地的 AWCD 值和多样性指数均低于林地，说

明林地转变为耕地后加之长期化肥施加，土壤微生物

主要代谢类群发生改变，微生物群落的多样性指数

降低和利用碳源能力下降。与 Bossio 等[37]研究发现

在热带地区森林土壤微生物群落多样性指数高于连

续种植玉米的农田及Brackin等[38]研究发现农田土壤

碳源底物利用水平低于桉树林的研究结果一致。同

时发现草地的AWCD值和多样性指数均显著高于耕

地和林地，分析认为草地与耕地和林地相比，其地表

植被发生明显改变，这导致了根系分泌物的变化，已

有研究表明根系分泌物对土壤微生物的分布有重要

作用，直接影响土壤微生物的数量、活性和群落结

构[38]，同时其土壤理化性质也有明显改变，这些方面

差异的综合作用造成了草地微生物的活性和多样性

明显变化。

微生物对不同类型碳源的相对利用程度可以反

映微生物的代谢功能类群[39]。本研究显示，耕地对氨

基酸、酚酸类和糖类的相对利用率高于林地，而对羧

酸类、聚合物类和胺类碳源的相对利用率低于林地，

这 6种碳源中，对糖类和氨基酸类的相对利用率（累

计 79.1%）明显高出林地（68.9%），这些易于代谢的高

能量底物最容易被农田土壤中的微生物代谢 [38]。

而 Biolog-Eco微平板所提供的 31种单一碳源中的 18
种为糖类和氨基酸类，符合耕地土壤微生物群落对碳

源的偏好，因此耕地微生物群落在碳源充足的条件

下，生长繁殖速度加快，代谢能力提高。林地土壤微

生物群落对氨基酸类、糖类和羧酸类碳源的相对利用

率相对较高，这与胡婵娟等[40]的研究结果一致，而且

林地对羧酸类碳源的相对利用率明显提升，符合

Brackin等[38]研究羧酸类碳源是森林土壤微生物利用

的重要碳源的结果。而草地对糖类和氨基酸类碳源

的相对利用率在 3种土地利用方式中最低，而对羧酸

类、酚酸类和胺类利用率最高，对聚合物类的相对利

用率介于林地和草地之间，说明其土壤微生物对碳源

利用的偏好同样发生了明显变化。PCA分析结果发

现林地转变为耕地后，土壤微生物碳源的利用发生改

变，而草地土壤微生物对底物碳源的代谢特征显著不

同于林地和耕地。通过RDA分析，进一步发现土壤

pH、总氮、有机质、速效磷和硝态氮与微生物功能多

样性密切相关，说明土地利用方式变化改变了土壤的

理化性质，进而导致了土壤微生物功能群落的不同。

4 结论

（1）土壤微生物生物量碳、微生物商、代谢活性

和功能多样性变化情况相同，均表现为草地>林地>
耕地。

（2）土壤微生物对碳源利用的偏好因土地利用方

式而改变。3种土地利用方式土壤微生物群落结构

不同，但与草地相比，耕地与林地土壤微生物群落结

构较为相似。

（3）土壤理化性质的改变是导致微生物群落代谢

特征变化的主要原因，其代谢特征变化主要受土壤

pH、总氮、有机质、速效磷和硝态氮等因子共同影响。

（4）虽然草地土壤微生物活性和多样性等指标均

明显高于林地和耕地，但按照因地制宜的环境改善策

略，在吉林省丘陵区采用退耕还林的生态重建方案更

符合当地实际。
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