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黄土高原沟壑区不同杏树嵌套种植
模式对土壤微生物组成的影响

王金成，井明博，周天林，刘建新，王 鑫
（甘肃省高校陇东生物资源保护与利用省级重点实验室 陇东学院 生命科学与技术学院，甘肃 庆阳７４５０００）

摘　要：［目的］研究黄土高原地区土壤微生物群落结构及其主要生理类群在杏树不同嵌套种植模式中的

地位和作用。［方法］用“平板培养法”和常规方法，研究了不同嵌套模式下土壤微生物三大类群、主要功能

群组成、土壤全氮及有机质含量的变化，并以系统聚类及主成分分析（ＰＣＡ）等方法进行数据分析。［结果］

（１）土壤微生物总数量及三大类群数量以杏树与紫花苜蓿的嵌套模式最高（ｐ＜０．０５），杏树嵌套黄花菜和

紫花苜蓿次之（ｐ＜０．０５），其余嵌套模式间无显著性变化（ｐ＞０．０５）；（２）在杏树和紫花苜蓿的模式中土壤

固氮菌数量、氨化细菌和纤维素分解菌数量最高（ｐ＜０．０５），杏树和黄花菜和紫花苜蓿嵌套模式次之（ｐ＜

０．０５）；（３）土壤微生物三大类群中，土壤放线菌数量对Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ指数的大小变化起着较大作用；

（４）依据可培养微生物组成，５种嵌套模式可划分为３个类群，嵌套植被对土壤微生物组成的影响不同，紫

花苜蓿对土壤微生物学性质的作用更强。［结论］杏树在不同嵌套种植模式下土壤微生物群落结构组成与

嵌套植被类型关系密切且具有其独特的规律及变化原因。
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　　土壤微生物是土壤生态系统的重要组成部分，在
有机质分解、养分循环和植物营养等过程中发挥着关
键作用；作为土壤中物质转化和养分循环的“驱动
力”，土壤微生物是衡量土壤质量的重要指标之一，直
接参与诸多生态过程，常被用来评价退化生态系统中
生物群系与功能恢复之间的关系。其数量变化与土
壤的通气性、水分状况、养分状况及有机含量等土壤
理化指标密切相关［１］，其活性可在一定程度上反映土
壤肥力。土壤微生物群落调控营养物质循环，促进营
养元素固定、加速营养物质的循环和产生植物激素，
为植物提供可利用的矿物质库［２－５］。
杏树系蔷薇科（Ｒｏｓａｃｅａｅ）杏属（Ａｒｍｅｎｉａｃａ）植

物，是我国原生经济树种，也是世界性水果树种之
一［６］；杏树以其抗逆性强，生长迅速、根系发达等优
点，成为黄土高原沟壑区的主要造林树种，也是近年
来该地区的主要经济林种之一［７］。目前，对于杏树的
研究大多集中在农林复合系统结构等方面，研究内容
主要集中在农林复合系统中土壤理化性质、水分效应
和养分循环等方面［６－７］，但有关杏树与不同经济作物
嵌套种植模式中，尤其是其土壤微生物组成及其对土
壤微生物群落的影响鲜有报道。本研究以陇东黄土
高原南部沟壑区不同嵌套模式杏树林为研究对象，利
用“平板培养法”研究土壤微生物３大类群及主要功
能群组成，测定分析土壤全氮以及有机质含量在不同
嵌套模式下的变化情况，研究结果将有助于认识土壤

微生物在杏树不同嵌套模式中的作用，为黄土高原经
济植被新型种植模式的发展及水土流失的防治等提

供理论依据。

１　材料与方法

１．１　研究区概况
研究区位于陇东黄土高原南部沟壑区庆阳市镇

原县太平乡慕坪村西坡组，土壤类型为黄绵土，质地
为沙土。地理坐标地处东经１０７°３８′—１０８°４０′，北纬

３５°６９′—３５°７１′，海拔１　３８０～１　４００ｍ。该区属黄土
高原沟壑地貌，是全国典型水土流失区之一，侵蚀面
积２５　０５０．５ｋｍ２，占全区总面积的９２．４％，侵蚀模数

６　３８３～９　０００ｔ／（ｈｍ２·ａ）。属暖温带半干旱季风气
候区，光、热、水气候资源丰富，可一年两熟。由于季
风的强烈影响，冬季寒冷干燥，春季多风且干旱少雨，
夏季温暖多雨，水热同期，年降水量４００～６００ｍｍ，
雨量分布不均，且主要集中在７—９月份，多年平均蒸
发量１　０００ｍｍ以上，地面蒸发量为３５０～５６０ｍｍ，
地下水位深，属雨养农业区，在黄绵土类区农业发展
的主要限制因素是干旱，土壤瘠薄，水土流失严重［８］。

２００２年为了落实国家退耕还林还草和生态环境重建
政策，该地区在当地政府统一部署下，全面实施了人
工杏树林的营造工作，对保持水土，提高土壤质量，改
善生态环境有着重要意义。为此，通过实地调查，选
择了不同杏树嵌套模式作为研究样地（表１）。

表１　供试土壤样地基本情况

样地编号 嵌套模式 立地条件 主要植被分布与管理措施

Ａ
杏树＋紫花
苜蓿

梯田，黄绵土，坡度２°～５°，阳坡，株距
１２０ｃｍ，行距１５０～２００ｃｍ，２００２年秋
季栽植。

树体长势最好，杏树叶色浓绿，已挂果；树高２００～３５０
ｃｍ，径粗４～６ｃｍ，成活率＞９０％；林下紫花苜蓿产草
量２　０００～２　５００ｋｇ／６６７ｍ２（普通管理）

Ｂ 杏树＋荒草地
梯田，黄绵土，坡度２°～５°，阳坡，株距
１２０ｃｍ，行距１５０～２００ｃｍ，２００１年秋
季栽植。

树体长势差，杏树叶片发黄，未挂果；树高８０—２００
ｃｍ，径粗２—４ｃｍ，成活率５０％～６０％；林下为荒草
（粗放管理）

Ｃ 杏树＋黄花菜
梯田，黄绵土，坡度０°～５°，阳坡，株距
１２０ｃｍ，行距１５０～２００ｃｍ，２００１年秋
季栽植。

树体长势较好，杏树叶色浓绿，已挂果；树高２００～３００
ｃｍ，径粗４～５ｃｍ，成活率＞９０％；林下为黄花菜（精细
管理）

Ｄ
杏树＋黄花菜＋
紫花苜蓿

坡黄，绵土，坡度５°～１０°，阳坡，株距
１００ｃｍ，行距４００ｃｍ，２００２年秋季
栽植。

树体长势较差，杏树叶色浓绿，未挂果；树高２００～３００
ｃｍ，径粗３～４ｃｍ，成活率＞９０％；林下为黄花菜，苜蓿
为散生分布，杂草丛生（精细粗放管理）

Ｅ 撂荒地 坡地黄绵土，坡度５°～１０°，阳坡。 各类杂草，作为对照
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１．２　土壤样品采集
于２０１０年６月中旬在区内选择立地条件基本一

致的具有代表性的样点（表１）。先拨去土壤表层的
浮土（约５ｃｍ）及石块、落叶等杂质后利用取土钻，按
对角线五点取样法，在每一样地中采集０—２０ｃｍ深
度的土壤，将５个点采集的土壤混匀成１个土样，每
个样地取３个重复。用于土壤微生物数量分析的土
样放在冷藏箱无菌自封袋内４℃保存，４８ｈ内挑除草
根，过２ｍｍ灭菌土壤筛后测定微生物类群和数量。
测定土壤养分所需的样品采用“四分法”取样，全部通
过１ｍｍ孔径筛，再从过１ｍｍ孔径筛的土样中均匀
取出１／４，通过０．１４９ｍｍ孔径筛［９］。

１．３　土样测定与数据处理
土壤微生物数量测定采用稀释平板法。细菌用牛

肉膏蛋白胨培养基，放线菌用高氏Ⅰ号培养基，真菌用
孟加拉红培养基（成品，北京银桥生物有限公司），氨化
细菌用蛋白胨琼脂培养基，固氮菌用改良阿须贝无氮
琼脂培养基，纤维素分解菌用赫奇逊氏培养基［９－１０］。
土壤含水量采用烘干法，土壤ｐＨ值采用ｐＨ计

法测定，全氮含量采用凯氏定氮法测定，土壤有机质
采用重铬酸钾—外加热法［１１］。
利用ＳＰＳＳ　１６．０统计分析软件对数据进行处理

分析，用Ｏｒｉｇｉｎ　６．０软件作图。以Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ
指数［１２］作为土壤可培养微生物的综合性指标，计算
公式为：

Ｈ′＝－∑ＰｉｌｎＰｉ
式中：Ｈ′———Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ指数；Ｐｉ———样品中
第ｉ种类群个体所占比例。

２　结果与分析

２．１　不同嵌套模式下土壤微生物３大类群组成及土
壤养分的变化

表２为不同嵌套模式杏树林土壤微生物三大类
群及土壤养分状况。Ｆ检验结果显示，不同嵌套模式

间土壤微生物总数量及细菌数量差异极显著（Ｆ总数量
＝６６．８５５＞Ｆ０．０１；Ｆ细菌＝６９．３６９＞Ｆ０．０１，ｐ＜０．０１）；多
重比较（α＝０．０５）结果显示不同嵌套模式间土壤微生
物总数量及细菌数量相互之间皆差异显著（ｐ＜
０．０５），其中嵌套模式Ａ土壤微生物总数以及细菌数
量皆为最高，嵌套模式Ｄ土壤微生物总数以及细菌数
量次之，其余嵌套模式土壤微生物总数量和细菌数量
之间均无显著性差异（ｐ＞０．０５）。不同嵌套模式间土
壤放线菌数量差异极显著（Ｆ放线菌＝５３．４８３＞Ｆ０．０１，ｐ
＜０．０１）；多重比较（Ｄｕｎｃａｎ，α＝０．０５）结果表明，不
同嵌套模式相互之间放线菌数量差异显著（ｐ＜
０．０５），不同嵌套模式之间表现出不同的变化规律。
嵌套模式Ａ的土壤放线菌数量最高，模式Ｃ和Ｄ次
之且相互之间无显著性差异（ｐ＞０．０５），对照组Ｅ土
壤放线菌数量最低。此外，土壤真菌数量在不同嵌套
模式间无显著性差异（Ｆ真菌 ＝０．７２１＜Ｆ０．０１，ｐ＞
０．０５）。不同嵌套模式之间，土壤有机质及全氮含量
之间呈相似的变化趋势。土壤有机质和全氮含量在
不同嵌套模式间差异极显著（Ｆ有机质＝１９．５８１＞Ｆ０．０１；

Ｆ全氮＝３２．８８５＞Ｆ０．０１，ｐ＜０．０１）；多重比较（Ｄｕｎｃａｎ，

α＝０．０５）结果显示，不同嵌套模式相互之间土壤有机
质及全氮含量差异显著（ｐ＜０．０５），其中嵌套模式 Ａ
和Ｄ有机质及全氮含量最高且相互之间均无显著性
差异（ｐ＞０．０５），模式Ｃ和对照组Ｅ有机质及全氮含
量次之且相互之间亦无显著性差异（ｐ＞０．０５），嵌套
模式Ｂ有机质和全氮含量最低，而嵌套模式Ｂ与Ｃ
之间全氮含量无显著性差异（ｐ＞０．０５）。土壤含水量
在不同嵌套模式下差异极显著（Ｆ含水量 ＝４０．０２７＞
Ｆ０．０１，ｐ＜０．０１）；多重比较（Ｄｕｎｃａｎ，α＝０．０５）结果表
明，不同嵌套模式相互之间土壤含水量差异显著（ｐ＜
０．０５），不同嵌套模式之间亦表现出不同的变化规律。
嵌套模式Ａ和Ｄ的土壤放线菌数量最高，模式Ｃ次
之，模式Ｂ与对照组Ｅ土壤含水量最低且相互之间
无显著性差异（ｐ＞０．０５）。

表２　不同嵌套模式杏树林土壤微生物三大类群及土壤养分状况

样地
编号

细菌／
（１０５　ｃｆｕ·ｇ－１）

真菌／
（１０５　ｃｆｕ·ｇ－１）

放线菌／
（１０５　ｃｆｕ·ｇ－１）

总数／
（１０５　ｃｆｕ·ｇ－１）

ｐＨ值
含水量／
％

有机质／
（ｇ·ｋｇ－１）

全氮／
（ｇ·ｋｇ－１）

Ａ　 ６００．００±５．７７ａ ２２．２８±１．２１ａ ４６．３４±０．８８ａ ６６８．２５±７．５２ａ ８．０３±０．０２ａ １３．５５±０．２１ａ ９．８７±０．１１ａ ０．９２±０．０１ａ

Ｂ　 ４２３．５６±６．６７ｃ　２３．６９±２．７３ａ ３０．３８±０．３３ｂ　４７７．００±９．５１ｃ　８．０３±０．０２ａ １０．５７±０．３１ｂ　８．４７±０．１３ｂ　 ０．８１±０．０１ｂ

Ｃ　 ４３６．６３±８．８２ｃ　２１．００±１．１６ａ ３４．７６±０．３３ｃｄ　４９２．３３±９．２４ｃ　７．８５±０．１６ａ １１．８１±０．０８ｃ　９．４３±０．２３ｃ　 ０．８３±０．０１ｂｃ

Ｄ　 ４９６．６８±９．６７ｂ　２１．５８±０．８９ａ ３６．２７±０．８８ｄ　５４６．７５±９．６７ｂ　８．０１±０．０５ａ １３．３１±０．３４ａ ９．９８±０．５１ａ ０．９１±０．０１ａ

Ｅ　 ４３３．１３±９．５６ｃ　２４．００±０．５８ａ ２７．３３±１．２１ｅ　４８０．３２±７．２２ｃ　８．０４±０．０３ａ １０．１１±０．１８ｂ　９．３１±０．１１ｂ　 ０．８４±０．００ｃ

　　注：数值为平均值±标准误；同列不同小写字母表示差异显著（ｐ＜０．０５）。下同。

　　图１为不同嵌套模式下土壤可培养微生物

Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ指数。Ｆ检验结果显示，不同模式下
土壤微生物Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ指数差异极为显著（Ｆ＝
９．０６６＞Ｆ０．０１，ｐ＜０．０１）。多重比较（Ｄｕｎｃａｎ，α＝０．０５）
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结果显示，不同嵌套模式间Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ指数总
体上呈增加趋势，模式Ｄ（０．４６３　６±０．０１４　４）和对照
组Ｅ（０．４６２　２±０．００２　９）Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ指数最
高，且相互之间无显著性差异（ｐ＞０．０５）；模式 Ｂ
（０．４２７　８±０．０１１　６）和Ｃ（０．４２７　８±０．００８　５）次之，两
者之间亦无显著性差异（ｐ＞０．０５）；模式 Ａ（０．３９５　５
±０．００４　７）最低。

图１　不同嵌套模式下土壤可培养

微生物Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ指数

土壤微生物数量组成是土壤、植被、气候及人为
干扰等多方面因素对微生物综合作用的结果［１３］。黄
土高原果树经济林土壤微生物组成研究主要集中在

苹果树方面，且研究主要集中在林龄对土壤微生物组
成的影响，土壤养分的分布以及杂草对苹果树土壤根
际微生物影响等方面［１４－１６］，就杏树嵌套模式下土壤微
生物组成研究未见报道。本研究中，以土壤微生物总
数量、细菌以及放线菌数量来看，模式Ａ（杏树＋紫花
苜蓿）明显高于其他嵌套模式，究其原因可能是由于：
首先，嵌套豆科植物（紫花苜蓿）可增加土壤养分含
量［１７－１９］，土壤养分的增加也有利于土壤微生物的生长
繁殖；第二，豆科植物能够通过自身的生物固氮满足
土壤微生物对氮素需求［２０－２２］；第三，本研究样地土壤
为典型的黄土高原沙土，土壤碱性化程度较高（表２），
细菌、放线菌及真菌有着不同的生长环境条件要求，
细菌和放线菌通常比较适合在中性至偏碱性的土壤

环境生长，而真菌生长更适合偏酸性的土壤环境［９］。
综上所述，相对于其他嵌套模式，模式 Ａ土壤微生物
数量最高。土壤真菌在不同嵌套模式下无显著性变
化可能是由于土壤碱性化程度较高，抑制了土壤真菌
的生长［２３］，因此不同嵌套模式之间土壤真菌未呈现出
显著变化规律。魏卫东［２４］研究了高寒地区种植紫花
苜蓿对土壤养分的影响，表明随着种植年限增加，土
壤有机质、全氮、碱解氮含量显著增加；高峻等［７］研究
了黄土丘陵沟壑区杏树—黄芪复合系统对土壤理化
性质的影响，结果表明杏树—黄芪复合系统和清耕杏
园中土壤理化性质均存在明显差异，全氮、全钾以及
速效氮、速效钾、土壤有机质含量较清耕杏园土壤显

著增加；刘恩斌［２５］进行了种植紫花苜蓿提高黄土坡地
土壤肥力试验研究，结果表明，种植紫花苜蓿能提高
土壤肥力，提高土壤有机质、全氮、碱解氮含量，并随
着种植年限的延长，提高肥力的幅度增大。上述研究
与本研究结果相似，究其原因：首先，不同嵌套模式
下，模式Ａ和Ｄ土壤全氮含量最高，不难看出此两种
模式中均有紫花苜蓿的参与，可能是由于豆科植物生
物固氮作用。第二，模式 Ａ和Ｄ土壤有机质含量亦
为最高，已有研究［２６］表明，干旱区初级生产力越高，土
壤就有可能固定更多的有机质，本研究中模式Ａ和Ｄ
土壤养分明显高于其他模式，加之土壤微生物数量亦
为最高，土壤综合肥力以及物质循环趋于良好，因此，
土壤有机质含量明显高于其他模式；第三，本研究中，
土壤含水量总体相对较低，但相比之下模式 Ａ和Ｄ
土壤含水量均为最高且相互之间无显著性差异，原因
可能是由于模式Ａ中，虽然以粗放式管理为主，但此
模式中树高达２００～３５０ｃｍ，径粗４～６ｃｍ，成活率＞
９０％，相对于其他模式，其根基相对发达，持水能力相
对较高，而模式Ｄ为粗放精细式管理，加之此模式中
植被相对丰富（杏树＋紫花苜蓿＋黄花菜），因此有助
于土壤持水能力提高。模式Ａ和Ｄ土壤含水量相对
较高，模式Ｂ和Ｃ次之，对照组Ｅ最低，原因可能是
由于：第一，粗放式管理的模式 Ａ以及粗放精细式管
理的模式Ｄ，有助于林间凋落物还田可以减少土壤侵
蚀，减少土壤水分蒸发，增加土壤有机质，改善土壤结
构，为土壤微生物创造较为有利的生长繁殖环境［２７］，
同时促进了整个果园土壤生态系统中碳、氮等土壤养
分的循环，进而有助于杏树林植被的生长，因此上述
两种嵌套模式的土壤含水量较高；第二，模式Ａ和Ｄ，
杏树树体均达３００ｃｍ左右，其发达的根系能够起到
良好的保水能力。本研究中，依据３大类群微生物数
量对Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ指数建立的最优回归方程中，
只有细菌和放线菌参与到该方程的构建中，表明真菌
对Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ指数的变化影响不大。细菌和
放线菌的偏回归系数均达到极显著水平（ｐ＜０．０１），
放线菌数量的偏回归系数为０．２２０，细菌数量的偏回
归系数为－０．０２７。细菌的偏回归系数皆为负值，说
明不同嵌套模式下，模式Ａ最高的细菌数量导致不同
模式中模式 Ａ土壤可培养微生物Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ
指数低于其他模式。从偏回归系数绝对值大小来看，
前者是后者的８．１５倍，说明放线菌数量的变化要比
细菌数量的变化对多样性变化的影响大。

２．２　不同嵌套模式下土壤微生物主要功能群组成的
变化

图２为不同嵌套模式下土壤微生物主要功能群
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的组成。Ｆ检验结果显示，土壤微生物各功能群在不
同嵌套模式间均具有极显著差异（Ｆ固氮菌＝３３．１３８＞
Ｆ０．０１；Ｆ氨化细菌＝１９．５６４＞Ｆ０．０１；Ｆ纤维素分解菌＝５５．１０３＞
Ｆ０．０１，ｐ＜０．０１）。
对不同嵌套模式间各主要类群分别进行多重比

较（Ｄｕｎｃａｎ，α＝０．０５），就土壤固氮菌来看，不同嵌套
模式之间差异显著（ｐ＜０．０５），模式 Ａ（３．６０×１０８

ｃｆｕ／ｇ）和Ｄ（３．４７×１０８　ｃｆｕ／ｇ）土壤固氮菌数量最高
且相互之间无显著性差异（ｐ＞０．０５），模式Ｂ（２．４７×
１０８　ｃｆｕ／ｇ）和Ｃ（２．６３×１０８　ｃｆｕ／ｇ）次之且两者之间亦
无显著性差异（ｐ＞０．０５），对照组Ｅ（１．９０×１０８ｃｆｕ／ｇ）
土壤固氮菌数量最低。土壤氨化细菌数量在不同嵌
套模式下差异显著（ｐ＜０．０５），模式 Ａ（３．７０×１０８

ｃｆｕ／ｇ），Ｃ（３．５３×１０８　ｃｆｕ／ｇ）和Ｄ（３．５０×１０８　ｃｆｕ／ｇ）土
壤氨化细菌数量最高且相互之间无显著性差异（ｐ＞
０．０５），模式Ｂ（３．６４×１０８　ｃｆｕ／ｇ）和对照组Ｅ（２．８０×
１０８　ｃｆｕ／ｇ）氨化细菌数量相对较低且二者之间亦无显
著性差异（ｐ＞０．０５）。不同嵌套模式之间，土壤纤维
素分解菌数量之间差异显著（ｐ＜０．０５），模式Ａ（５．４３
×１０８　ｃｆｕ／ｇ）和Ｄ（４．１３×１０８　ｃｆｕ／ｇ）土壤纤维素分解
菌数量最高且相互之间无显著性差异（ｐ＞０．０５），其
余嵌套模式 Ｂ（２．９３×１０８　ｃｆｕ／ｇ），Ｃ（３．０７×１０８

ｃｆｕ／ｇ），Ｅ（２．５６×１０８ｃｆｕ／ｇ）土壤纤维素分解数量相对
较低且三者相互之间亦无显著性差异（ｐ＞０．０５）。

图２　不同嵌套模式下土壤微生物主要功能群的组成

本研究所涉及的土壤微生物主要功能群可分为

两大类：一类与氮素转化有关，包括固氮菌和氨化细
菌；另一类是与纤维素的分解有关的纤维素分解菌。
氮是植被营养循环中最重要的元素之一。氮素在土
壤中的转化包括固氮作用和氨化作用等过程，土壤微
生物氮素生理群数量的变化一定程度上反映了土壤

氮素营养的水平和转化效率。本研究中，模式Ａ为杏
树＋紫花苜蓿的嵌套模式，由于豆科植物能够通过自
身的生物固氮满足土壤微生物对氮素需求［２０－２２］，且有
助于增加土壤养分含量［１７－１９］，因此，模式 Ａ下土壤固
氮菌数量为５种嵌套模式中最高；模式Ｄ为杏树＋紫

花苜蓿＋黄花菜的嵌套模式，说明豆科植物的引入同
时增加嵌套植被种类亦能有助于土壤固氮作用的提

高，进而促进土壤微生物数量的增加，从而有助于土
壤综合肥力的提高。而模式Ｂ和Ｃ的嵌套模式分别
是杏树＋撂荒地和杏树＋黄花菜，土壤固氮菌数量相
对于模式 Ａ和Ｄ为低，说明单独引入黄花菜或撂荒
地中直接种植杏树，土壤固氮程度相对较低。土壤氨
化细菌方面，研究表明，氨化细菌与土壤透气性成正
相关关系［２８］，本研究中模式Ｂ和Ｄ氨化细菌数量最
低且两者之间无显著性差异，且不难看出这两种模式
均有撂荒地参与，这可能是由于撂荒地的土壤透气性
低于其他嵌套模式而引起的。模式 Ａ纤维素分解菌
数量最高，模式Ｄ次之，且两者之间无显著性差异，而
模式Ｂ，Ｃ，Ｅ土壤纤维素分解菌数量较低，３者之间亦
无相关性差异。土壤纤维素分解在土壤纤维素的转
化中起着极为重要的作用，与土壤氮素供给水平密切
相关［４］，说明模式 Ａ和Ｄ的氮素循环较好，此外，虽
然模式Ｂ的嵌套植被为黄花菜且为精细式管理，但由
于黄花菜在每年采收完毕后均被农民拔除，因此模式

Ｂ的植被归还量的减少，可能是此模式土壤纤维素分
解菌数量较低的又一原因。

２．３　不同嵌套模式对土壤微生物组成的影响

２．３．１　不同嵌套模式微生物组成的聚类分析　采用
平方欧氏距离作为样本之间的相异性指标，类间距运
算方法采用组间平均联接法（ｂｅｔｗｅｅｎ－ｇｒｏｕｐｓ　ｌｉｎｋ－
ａｇｅ），根据不同嵌套模式间土壤微生物数据变化规律
进行系统聚类。图３为不同嵌套模式间系统聚类树
状图。如图３所示，根据不同嵌套模式间土壤微生物
数值变化规律，进行系统聚类。结果显示，嵌套模式

Ａ—Ｅ若在８．３３～１１．６７相异性水平间进行截取，可
划分为２类：第１类为模式Ａ、模式Ｄ、模式Ｃ和模式

Ｂ组成；第２类为对照组Ｅ。很明显第一类为杏树林，
而模式Ｅ为撂荒地。若在３．３３～８．３３相异性水平间
进行截取，可划分为３类：第１类由模式Ａ、模式Ｄ和
模式Ｃ组成，显然模式Ａ和Ｄ中均有豆科植物紫花
苜蓿参与，而模式Ｃ为杏树与黄花菜嵌套模式；第２
类为模式Ｂ，此为杏树＋荒草地，土壤微生物数量明
显少于前者；第３类为对照组Ｅ撂荒地，土壤微生物
数量最低。

２．３．２　不同嵌套模式微生物组成的ＰＣＡ分析　经

ＫＭＯ检验，ＫＭＯ取值为０．７２１，适合做ＰＣＡ分析。
因此对５种嵌套模式进行ＰＣＡ分析后结果显示：共
提取出２个主成分，第一主成分的特征值为２．５３０；第
二主成分的特征值为２．４６９，二者累计方差贡献率达
到９９．９７６％，说明可以反映事物的原来面貌［２９］，其结
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果如图４。ＰＣＡ分析表明（图４），第一主成分上来看，
包括嵌套模式Ａ，Ｂ，Ｃ和Ｄ，另一类是是对照组Ｅ，体
现了嵌套种植模式对土壤微生物群落的影响。第二
主成分，５种嵌套模式微生物群落被分成了３个不同
的组，第一组为模式 Ａ和Ｄ，这两种嵌套模式中均有
固氮植物紫花苜蓿的参与，体现嵌套种植固氮植物对
杏树林土壤微生物群落的影响；第二组为模式Ｃ和

Ｂ，这两种模式中均搭配了嵌套植物黄花菜和杂草，体
现出植物对土壤微生物群落的影响的同时也说明所

选嵌套植被之间亦存在差异；第三组为本研究设置的
对照组Ｅ。

图３　不同嵌套模式间系统聚类树状图

从图４可以看出，距离较近的模式 Ａ和Ｄ土壤
微生物群落聚合为一个组，组成点集Ⅰ，即它们的相
似性最大，说明固氮植物在杏树嵌套模式中的作用显
著，而它们与组成点集Ⅱ（模式Ｃ和Ｂ）之间距离则相
对稍远，尤其与组成点集Ⅲ（对照组Ｅ）距离最远，说
明它们之间的相似性极小。此外，点集Ⅱ与点集Ⅰ距
离相对于点集Ⅲ更为接近，说明杏树林嵌套植被后，
土壤微生物群落发生变化，体现出了嵌套植被对杏树
林土壤微生物群落的影响。ＰＣＡ排序将５种嵌套模
式划分为３个类群，与系统聚类的结果也相互印证。

图４　不同嵌套模式ＰＣＡ排序图

３　结 论
（１）黄土高原沟壑区杏树林在不同嵌套种植模

式下，土壤微生物３大类群数量呈现规律性的变化。

就土壤微生物３大类群数量来看，杏树＋紫花苜蓿的
嵌套种植模式最高，杏树＋紫花苜蓿＋黄花菜的嵌套
模式次之。不同嵌套模式下，模式Ａ最高的细菌数量
导致不同模式中模式 Ａ 土壤可培养微生物Ｓｈａｎ－
ｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ指数低于其他模式。真菌对土壤微生
物Ｓｈａｎｎｏｎ—Ｗｉｅｎｅｒ指数的变化影响不大。从偏回
归系数绝对值大小来看，放线菌数量的变化要比细菌
数量的变化对多样性变化的影响大。

（２）土壤中氮素生理群及纤维素分解菌的数量
组成与嵌套模式密切相关。豆科植物紫花苜蓿对土
壤环境变化起着极为重要的作用。固氮菌、氨化细菌
和纤维素分解菌数量不同嵌套模式表现出了独特的

变化规律，模式Ａ下土壤固氮菌数量、氨化细菌和纤
维素分解菌数量为５种嵌套模式中最高，模式Ｄ次
之，说明豆科植物的引入同时增加嵌套植被种类亦能
有助于土壤固氮作用的提高，进而促进土壤微生物数
量的增加，从而有助于土壤综合肥力的提高，亦能说
明模式Ａ和Ｄ的氮素循环较好。而模式Ｂ和Ｃ的嵌
套模式分别是杏树＋撂荒地和杏树＋黄花菜，土壤固
氮菌数量相对于模式 Ａ和Ｄ为低，说明单独引入黄
花菜或撂荒地中直接种植杏树，土壤固氮程度相对
较低。

（３）系统聚类结果显示，紫花苜蓿参与的模式Ａ
和Ｄ之间相似性最高。ＰＣＡ分析表明，在第一主成
分上，嵌套模式Ａ，Ｂ，Ｃ和Ｄ较为集中，体现了嵌套种
植模式对土壤微生物群落的影响。第二主成分可分
为３个组，除第３组为对照组外，在第１组（模式Ａ和

Ｄ）中均有固氮植物紫花苜蓿的参与，体现嵌套种植固
氮植物对杏树林土壤微生物群落的影响；第２组由模
式Ｃ和Ｂ组成，均搭配了嵌套植物黄花菜和杂草，说
明植物对土壤微生物群落的影响的同时也说明所选

嵌套植被之间亦存在差异。此外，相对于点集Ⅲ，点
集Ⅱ与点集Ⅰ的距离更为接近，说明杏树林嵌套其他
植被科引起土壤微生物群落的变化，说明嵌套植被对
杏树林土壤微生物群落的影响。

（４）黄土高原沟壑区杏树林的最优嵌套种植模
式为杏树＋紫花苜蓿和杏树＋紫花苜蓿＋黄花菜，且
倡导增加土地归还量，这将有助于杏树林土壤微生物
群落的分布均匀性和稳定性以及碳、氮循环的完
整性。
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