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研究报告 

盐爪爪根部微生物分布特征及盐浓度对碳源代谢分析的

影响 
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摘  要：【背景】耐盐植物盐爪爪广泛分布于盐碱荒漠区域，其根际存在明显的盐离子富集，形成“盐
岛效应”，研究此过程中微生物如何演替和适应，对揭示盐爪爪根际微生物的分布及其耐盐特性、“盐
岛”的形成具有重要科学意义。【目的】揭示盐爪爪根际、根区及其周围环境土壤中微生物分布特征，

确定不同盐浓度处理对根际微生物 Biolog Eco 微平板碳源代谢多样性的影响。【方法】采用 Biolog Eco
微平板技术，对采自新疆和硕地区的盐爪爪根际、根区和环境土壤微生物碳源利用情况进行分析，并

采用不同浓度 NaCl 溶液对盐爪爪根际土壤样品进行稀释加样，评估盐浓度对根际微生物活性及多样

性分析的影响。【结果】样品微生物代谢活性总体呈现根际>根区>环境的趋势；随着与根部距离的

增加，样品中利用氨基酸、胺类碳源微生物所占比例明显降低，而利用吐温和肝糖等多聚化合物类

碳源微生物所占比例明显增加；多样性分析表明，随着与根部距离的增加，Shannon 指数(H)随之降

低且存在明显差异。不同浓度 NaCl 溶液对采用 Biolog Eco 微平板技术分析盐爪爪根际微生物的代

谢活性和代谢多样性有着明显的影响，其中采用 5% NaCl 溶液作为稀释加样液的根际微生物活性最

高。【结论】盐爪爪根部微生物组成和分布有着明显的演变规律，且采用 Biolog Eco 微平板技术分析

微生物代谢多样性时需进行培养条件的优化。 
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Microbial distribution characteristics around the roots of 
Kalidium foliatum and the effect of salt concentrations on 
microbial metabolism analysis 
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Abstract: [Background] Kalidium foliatum are typical salt-tolerant plants widely distributed in 
saline-alkali desert areas. Salt accumulation constructed a salt island in the rhizosphere. There was rare 
investigation about how the microorganism succeed and adapted in the salt accumulation process. 
However, it was important to reveal the salt tolerance of Kalidium foliatum and formation of the salt 
island. [Objective] We analyzed the distribution characteristics of microorganism in soils of the 
rhizosphere, the root zone and the environment, and determined the effect of different salt concentration 
treatments on metabolic diversity of rhizosphere bacteria using Biolog Eco microplate. [Methods] Soils of 
the rhizosphere, the root zone and the environmental were sampled from Heshuo County, Xinjiang. The 
Biolog Eco microplate technique was used to analyze the utilization of microbial carbon sources. The 
rhizosphere soil samples were diluted by different NaCl concentrations, and then the dilution was taken to 
add into Biolog Eco microplates. The effect of the salt concentration on rhizosphere microbial activity and 
diversity was analyzed. [Results] Microbial metabolic activity of the samples showed a trend of the 
rhizosphere > the root zone > the environment. With the increase of distance from the root, the proportion 
of microorganisms using amino acids and amines as carbon sources decreased significantly, while the 
proportion of microorganisms using polymeric compound carbon sources increased significantly such as 
Tween, Glycogen and so on. Analysis of diversity showed that the Shannon index (H) decreased with 
significant difference. The significant effect of dilution solutions in different NaCl concentrations was 
observed on the metabolic activity and distribution of microbial community. And microbial activity of the 
rhizosphere was the highest at 5% NaCl solution as dilution solution. [Conclusion] The composition and 
distribution of microorganisms around the roots of Kalidium foliatum showed obvious evolution regularity. 
And it is necessary to optimize the cultivation condition using Biolog Eco microplate.  

Keywords: Kalidium foliatum, Salt concentration, Biolog Eco microplate, Rhizosphere microorganism, 
Community distribution 

根际微生物是一类对植物根系有直接影响的

土壤范围内生长繁殖的微生物，其与植物根系相互

作用、相互促进，参与并担负着根际重要的生理过

程，维系着根际的生态平衡[1]，是土壤与植物间物

质交换活跃界面的重要成员[2-3]，具有多种生物功

能[4-5]，是国内外微生物学研究的热点之一[6-7]。盐

爪爪[Kalidium foliatum (Pall.) Moq]为多年生藜科

盐生植物，在我国新疆盐碱荒漠环境广泛分布[8]。

盐爪爪具有较好的耐盐特性，在其生长过程中，根

际土壤中多种离子浓度显著提高[9]，特别是对 Cl−

和 Na+具有较高的富集效果，盐分积累可在根际形

成“盐岛”效应[10-11]。在此过程中，环境微生物受根

际分泌物的刺激和盐浓度影响，存在着微生物适应

性和群落分布的演变。我们课题组通过传统培养方

法对辐射污染区盐爪爪根际微生物进行了分析，发

现盐爪爪根际存在大量耐盐微生物，且具有多种生

物功能活性，但有关其根际、根区与环境土壤微生

物群落分布和多样性演变的研究尚未开展，国内外
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也鲜有报道。 
Biolog Eco 微平板技术是根据环境微生物单一

碳源利用活性和类型的不同分析微生物群体差异

和多样性的方法[12]，其操作简单、灵敏度高、分辨

力强、测定简便，被广泛应用于土壤、水体以及活

性污泥等环境微生物生态研究中[13]。在现有利用该

技术的研究中，多数研究均采用操作指南推荐的方

法进行培养分析，但由于环境样品种类繁多，样品

中微生物的培养条件必然存在多样性，然而目前关

于相关培养因素对微生物多样性影响的研究有限。 
因此，本文以盐爪爪根系及环境土壤微生物为

研究对象，开展了盐爪爪根际、根区及环境样品中

微生物多样性及分布特征的分析，并开展了不同盐

浓度样品稀释培养对盐爪爪根际微生物代谢特征

的影响，为进一步解析盐爪爪根际微生物演变奠定

理论依据，也为采用 Biolog Eco 微平板技术开展微

生物代谢多样性研究方法学的优化提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  样品的采集 
采样区域位于新疆和硕地区(N42°22′9.23″，

E87°26′5.74″)，该地区属于暖温带大陆性气候，干

旱少雨，光照充足，风沙较多，年平均气温 8.6 °C，

极端最低气温−31.6 °C，极端最高气温 39.2 °C。 
在采样区 100 m×100 m 的区域中，采用蛇形

采样每隔 20 m 选一个点，共设计 7 个采样点，每

个点采 3 株盐爪爪样品。盐爪爪采用垂直挖掘法，

选择完整植株根部，采用抖落法抖落非根际土壤，

收集作为根区土壤样品(RZS)；利用无菌细毛刷轻

刷根部收集根际土壤样品(RS)；环境土壤样本选择

采样周围 1 m 之内明显无植被覆盖区域，采用垂直

挖掘法，收集地下 5 cm−30 cm 环境土壤样品

(ES)[14]。每个点样品分别通过去杂充分混匀作为一

个样品分析，共计获得 20 个土壤样品，转移至无

菌离心管中，于 4 °C 下保存备用[15-16]。 

1.2  主要试剂和仪器 
氯化钠，天津市致远化学试剂有限公司。生化

培养箱，上海福玛实验设备有限公司；Biolog Eco
微平板和微生物自动鉴定系统，Biolog 公司。 

1.3  土壤微生物群落碳源代谢利用测定 
根际、根区及环境土壤微生物代谢特征分析采

用 Biolog Eco 微平板推荐方法进行。分别称取各类

土样 5 g，加入到装有 50 mL 灭菌的生理盐水中(加
有少量玻璃珠)，摇床上 200 r/min 振荡 30 min，使土

壤充分混匀后静置 15 min，采用梯度稀释法将土壤

悬液稀释至 10−3，备用。取上述土壤稀释液 100 μL
接种到生态板中，并将接种好的 Biolog Eco 微平板

放置于 28 °C 恒温培养 7 d，每隔 24 h 用 Biolog 细

菌鉴定系统测定吸光值，用于后续数据分析[17]。 
样 品 土 壤 的 理 化 信 息 ： pH 8.8±1.4 ， 全 氮

1.26±0.08 mg/kg，有机质 12.3±0.15 g/kg，全盐

4.8±0.1 g/kg，有效磷 29.4±1.04 mg/kg，速效钾

417±16.3 mg/kg，电导率 1 610±42.1 μs/cm。 
进行不同盐浓度对盐爪爪根际微生物活性及

代谢多样性分析研究，确定不同的 NaCl 浓度，

Biolog 的标准方法一般使用 0.85%的 NaCl 溶液。

根据耐盐微生物的分类，一般认为 0−5%是轻度耐

盐，5%−10%中度耐盐，10%−15%是高度耐盐，因

此确定 0.85%、5%、10%和 15%的 NaCl 溶液浓度

进行土壤样品的稀释，进而加样，其它方法同上。 

1.4  数据处理 
实验按 Biolog Eco 微平板上 31 种碳源的分子

结构分为 6 大类，即碳水化合物类(Carbohydrates) 
12 种、氨基酸类(Amino acids) 6 种、酸类(Acids) 
5 种、酚类(Phenols) 2 种、多聚化合物类(Polymers) 
4 种、胺类(Amines) 2 种，以此分析土壤微生物对不

同类型碳源的利用情况[18]。在 590 nm 波长下测定反

应的 OD590 值和菌体浓度的 OD590 值，在 750 nm 测

定菌体浓度的 OD750 值，用 590 nm 与 750 nm 下

吸光度的差值来表征代谢活性[19]，去除了微生物

菌体自身的影响，当数值小于 0 时修正为 0。 
微生物代谢总活性采用微平板孔中溶液吸光

值平均颜色变化率(Average well color development，
AWCD)进行分析，计算公式[20]为： 
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式中，Ci 为各反应孔 OD590 与 OD750 的差值；R 为

Eco 微平板对照孔 A1 的 OD590 与 OD750 的差值。

Ci−R 小于零的孔，计算时记为零，即：Ci−R≥0。 
微 生 物 群 落 多 样 性 指 数 采 用 Simpson 、

Shannon 和 McIntosh 指数来表征土壤微生物群落

功能多样性。上述相关数据的处理和分析均采用

DPS 9.50 进行。 

2  结果与分析 

2.1  盐爪爪根部土壤微生物分布特征 
2.1.1  不同样品的 AWCD 分析 

分别对盐爪爪根际、根区和环境土壤样品进行

Biolog Eco 微平板实验，并计算各时间点的 AWCD
值，绘制平均颜色变化率的时间曲线，如图 1 所示。

由图 1 可知，各样品的平均颜色变化率曲线均呈 S
形趋势，实验进入 24 h 后各样品微生物生长呈现

快速升高的趋势，进入对数增长期；进入 144 h 时

各样品微生物生长趋势减缓。进一步对根际、根区

和环境土样微生物群落代谢活性分析发现，根际土

壤微生物活性明显高于其它样品，总体呈现根际>
根区>环境土壤的趋势。同时，由图 1 可以看出,
在实验 120 h 时各样品微生物生长进入对数生长中

后期，且各样品间存在明显差异，因此选用 120 h
时各样品微生物碳源利用情况进行代谢特征分析。 

 

 
 

图 1  根部不同土壤样品微生物群落的平均颜色变化率 
Figure 1  AWCD of soil samples microbial community 
from different regions of roots  

2.1.2  微生物群落碳源利用类型分析 
将 Biolog Eco 微平板上的 31 种碳源分为 6 类，

分析实验不同样品土壤微生物对其利用情况，结果

如图 2 所示。由图 2 可知，不同样品土壤微生物

对 6 类碳源利用差异明显，总体呈现根际微生

物>根区>环境土壤。具体来说，根际土壤微生物

在碳水化合物类、氨基酸类、酸类和胺类碳源利

用方面均显著高于其它样品；根际与环境土壤微

生物在多聚物类碳源利用方面差异不显著，但低

于根区土壤；而 3 种样品在酚类碳源利用方面差

异不显著。 
进一步分析各样品微生物对 6 类碳源的利用

情况，结果如图 3 所示。由图 3 可知，各样品中

微生物群落分布明显不同，并存在一定变化趋势。

随着与根的距离增加，样品中利用氨基酸、胺类

碳源微生物的活性明显降低，而利用多聚物类碳

源微生物的活性明显增加。根际土壤中利用酸类、

碳水化合物类碳源微生物的活性高于其它样品，根

际与根区土壤中利用氨基酸类碳源微生物的活性 
 

 
 

图 2  不同土壤样品的微生物群落对 6 类碳源的相对利

用情况 
Figure 2  Relative utilization of microbial community to 
six types of carbon sources in different soil samples 
注: 不同小写字母(a−c)表示不同土壤样品微生物群落对同一

类碳源的利用在 0.05 水平上差异显著. 
Note: Different lower letters (a−c) indicate statistically 
differences of the utilization of microbial community to same 
type of carbon source by different soil samples at 0.05 probability 
level. 
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图 3  不同土壤样品的土壤微生物群落对 6 类碳源利用

活性 
Figure 3  Relative utilization rate of soil microbial 
community to six types of carbon sources in different soil 
samples 

 

相当，但高于环境样品；3 种样品利用酚类微生物

的活性差异不明显。 
2.1.3  微生物群落代谢多样性分析 

分别采用 Shannon 指数(H)评估物种的丰富

度，Simpson 指数(D)评估某些最常见种的优势度，

McIntosh 指数(U)评估群落物种均匀度，以反映各

样品土壤微生物群落功能多样性。结果如表 1 所

示，各样品间 McIntosh 指数(U)和 Simpson 指数(D)
差异均不显著，而随着与根的距离增加，Shannon
指数(H)随着降低，存在明显差异。表明土壤样品

的微生物中优势种群变化和均匀度变化差异不显

著，而微生物的多样性变化随着与根距离的增加而

降低。 
2.1.4  不同土样微生物群落主成分分析 

对所有根际、根区和环境土壤微生物 31 种碳

源的利用情况进行主成分分析，所得结果如图 4
所示，PC1 (主成分 1)和 PC2 (主成分 2)分别解释

变量方差的 37.5%和 24.1%，PC1 和 PC2 的累计贡

献率为 61.6%，可以解释分异的大部分信息。不同

土壤样品在 PC 轴上出现了明显的分化，根际多分

布于第一、四象限，根区分布于第一、三和四象限，

而环境土壤分布于第二、三象限，从整体上看，根

际、根区和环境土壤微生物群落在坐标体系中的分

布有着明显的差异。 
进一步将主成分得分系数与不同碳源 AWCD

值进行相关分析，结果如表 2 所示，31 种碳源中，

与 PC1 相关性强的有 16 种，它们分别属于碳水化

合物类的 D-木糖、D-半乳糖醛酸、α-D-葡萄糖-1-
磷酸、α-D-乳糖和 D,L-α-磷酸甘油，氨基酸类的

L-精氨酸、L-天门冬酰胺、L-苯基丙氨酸和甘氨  
酰-L-谷氨酸，酸类的 γ-羟丁酸、衣康酸和 D-苹果

酸，酚类的 2-羟基苯甲酸和 4-羟基苯甲酸，多聚

物类的肝糖，以及胺类的腐胺，说明这些碳源使不

同的土壤微生物群落代谢功能多样性在 PC1 上差

异显著，决定 PC1 的分异。与 PC2 相关强的有     
5 种，分别属于碳水化合物类的 N-乙酰-D-葡萄糖

胺和 α-D-葡萄糖-1-磷酸，氨基酸类的 L-苏氨酸，

酸类的 α-丁酮酸，以及胺类的苯乙胺，说明这些

碳源使不同的土壤微生物群落代谢功能多样性在

PC2 上差异显著，决定 PC2 的分异。 

2.2  不同盐浓度对微生物代谢多样性分析的影响 
2.2.1  不同盐浓度稀释上样对盐爪爪根际微生物

代谢活性的影响 
实验对采集根际样品中微生物在不同 NaCl 浓

度下的代谢活性进行了分析，结果如图 5 所示。由 

 
表 1  不同土壤样品微生物群落的多样性指数  
Table 1  Microbial community functional diversity indices in different samples 

样品 
Samples 

平均吸光度 
AWCD 

优势度指数 
Simpson (D) 

丰富度指数 
Shannon (H) 

均匀性指数 
McIntosh (U) 

根际 RS 1.94±0.01Aa 1.00±0.03Aa 3.99±0.16Aa 1.02±0.065Aa 

根区 RZS 1.41±0.07Aba 1.12±0.07Aa 3.67±0.26ABab 1.24±0.14Aa 

环境 ES 0.52±0.03Bb 1.18±0.11Aa 3.16±0.19Bb 1.31±0.19Aa 

注：A 和 B 表示在 0.01 水平上差异极显著；a 和 b 表示在 0.05 水平上差异显著. 
Note: A and B indicate extremely significant differences at 0.01 probability level; a and b indicate significant differences at 0.05 
probability level. 
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图 4  不同土壤样品微生物群落主成分分析 
Figure 4  Principal component analysis of microbial 
community of different soil samples 

图 5 可知，盐爪爪根际微生物在不同 NaCl 浓度下

的 AWCD 值变化存在明显不同，其中 5% NaCl 浓

度下根际微生物碳源代谢活性最高，高于使用传统

生理盐水，而过高的 NaCl 浓度会抑制根际微生物

的代谢，其中 15% NaCl 浓度几乎完全抑制了根际

微生物对碳源的利用。 
2.2.2  盐浓度对盐爪爪根际碳源利用微生物分布

的影响 
实验对根际样品中微生物在不同 NaCl 浓度下

的不同类别碳源利用情况进行了分析，结果如图 6
所示。由图 6 可知，不同 NaCl 浓度下，样品对  

 

表 2  PC1 和 PC2 贡献率较高的部分碳源 
Table 2  The carbon source with high contribution rate for PC1 and PC2 

碳源类型 Carbon sourse PC1 PC2 
碳水化合物类 Carbohydratess D-半乳糖酸-γ-内脂 D-galactonic acid-γ-lactone 0.38 0.51* 

D-木糖 D-xylose 0.75** −0.16 
D-半乳糖醛酸 D-galacturonic acid 0.57** −0.34 
N-乙酰-D-葡萄糖胺 N-acetyl-D-glucosamine 0.35 0.68** 
D-葡萄糖胺酸 D-glucosaminic acid 0.41* 0.1 
D-纤维二糖 D-cellobiose 0.51* −0.24 
α-D-葡萄糖-1-磷酸 α-D-glucose-1-phosphate 0.65** 0.59** 
α-D-乳糖 α-D-lactose 0.56** 0.09 
D,L-α-磷酸甘油 D,L-α-glycerol phosphate 0.82** −0.19 

氨基酸类 Amino acids L-精氨酸 L-arginine 0.63** 0.28 
L-天门冬酰胺 L-asparagine 0.76** −0.26 
L-苯基丙氨酸 L-phenylalanine 0.55** 0.2 
L-丝氨酸 L-serine 0.44* −0.01 
L-苏氨酸 L-threonine 0.32 0.53** 
甘氨酰-L-谷氨酸 Glycyl-L-glutamic acid 0.74** −0.45* 

酸类 Acids 丙酮酸甲酯 Pyruvic acid methyl ester 0.45* 0.32 
γ-羟丁酸 γ-hydroxybutyric acid 0.78** −0.16 
衣康酸 Itaconic acid 0.64** −0.21 
α-丁酮酸 α-ketobutyric acid 0.23 0.71** 
D-苹果酸 D-malic acid 0.84** −0.12 

酚类 Phenols 2-羟基苯甲酸 2-hydroxy benzoic acid 0.68** −0.25 
4-羟基苯甲酸 4-hydroxy benzoic acid 0.60** −0.17 

多聚物 Polymers 吐温-40 Tween-40 0.48* −0.22 
吐温-80 Tween-80 0.35 0.42* 
肝糖 Glycogen 0.55** 0.31 

胺类 Amines 苯乙胺 Phenylethyl-amine 0.21 0.67** 
腐胺 Putrescine 0.79** −0.23 

注：*：相关性较强；**：相关性强. 
Note: *: A little strong correlation; **: Strong correlation. 
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图 5  不同盐浓度下的盐爪爪根际微生物平均颜色变

化率 
Figure 5  AWCD of rhizosphere microorganisms in 
Kalidium foliatum under different salt concentrations 

 

 
 

图 6  不同盐浓度下的土壤微生物群落对 6 类碳源相对

利用情况 
Figure 6  Relative utilization of six types of carbon sources 
by soil microbial community under different salt 
concentrations 

 

6 类碳源利用差异明显。总体利用活性呈现为 5% 
NaCl >0.85% NaCl>10% NaCl>15% NaCl，其中 5% 
NaCl 浓度下根际微生物对碳水化合物类、氨基酸

类和胺类碳源的利用显著高于其它浓度，0.85% 
NaCl 浓度下根际微生物对酸类、酚类和多聚物类

碳源的利用明显高于其它浓度。 
由于 15% NaCl 下微生物代谢活性过低，进一

步分析不同盐浓度下的样品对 6 类碳源的代谢活

性时，仅对其它样品进行分析，结果如图 7 所示。

由图 7 可知，不同盐浓度下的样品对 6 类碳源的利

用所占比例存在明显的差异。随着盐浓度的增加， 

 
 

图 7  不同盐浓度下的土壤微生物群落对 6 类碳源的利

用活性 
Figure 7  Relative utilization rate of soil microbial 
community to six types of carbon sources under different 
salt concentrations 

 
样品中利用碳水化合物类碳源微生物活性逐渐增

加，而利用酸类碳源微生物活性逐渐下降。5% 
NaCl 浓度下，胺类、氨基酸类碳源的利用微生物

活性明显高于其它浓度，而多聚物类和酚类的活性

明显小于其它浓度。 

3  讨论与结论 
利用 Biolog Eco 微平板开展微生物代谢多样

性研究，因其操作简单、快速，具有灵敏度高、分

辨力强的特点，已成为微生物生态研究的重要方法

之一。本研究采用 Biolog Eco 微平板技术对盐爪

爪根际、根区和环境土壤微生物的多样性进行了研

究。结果表明，根际土壤微生物代谢活性明显高于

其它样品，且微生物活性总体呈现根际>根区>环

境的趋势，这可能与根系会分泌更多的根系分泌物

有关，这些分泌物会促进根部微生物的生长繁殖，

达到一个互利的过程[21]，这与此前报道的根际微

生物的数量显著高于环境样品的结论一致[22]。不

同碳源利用微生物群落所占比例分析表明，随着与

根际距离的增加，样品中利用氨基酸、胺类碳源微

生物所占比例明显降低，而利用多聚化合物类碳源

微生物所占比例明显增加，根际土壤中利用酸类、

碳水化合物类碳源微生物所占比例高于其它样品，

而与根区土壤中利用氨基酸类碳源微生物所占比
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例相当，但高于环境样品。进一步通过主成分分析

及相关碳源的关系分析表明，碳水化合物、酸类、

氨基酸类碳源也是主要影响微生物群落分布的主

要因素。这一结果可能与植物根系分泌的主要化合

物有关，一般而言，根系分泌物主要由糖类、酸类

和氨基酸类物质组成，这些物质均易被微生物生长

利用[23]，但是不同植被根系分泌物可能存在不同，

也会导致不同碳源利用微生物种群增加[24]。多样

性指数分析表明，随着与根的距离增加，各样品

McIntosh 指数(U)和 Simpson 指数(D)差异不显著，

而 Shannon 指数(H)随着降低且存在明显差异，表

明土壤样品的微生物中优势种群变化和均匀度变

化差异不显著，而微生物的多样性变化随着与根距

离的增加而降低，进一步表明根际分泌物对盐爪爪

根区微生物的演变有着重要的影响。 
同时，考虑到盐爪爪的离子岛效应会促进根际

盐度的迁移，盐的浓度会增加，势必增加耐盐微生

物的数量和种类，此前也发现盐爪爪根际存在着大

量的耐盐微生物[25]。本文开展了样品稀释和培养

溶液的 NaCl 浓度对盐爪爪根际微生物多样性影响

的研究，结果发现不同 NaCl 浓度培养条件下，微

生物代谢活性和微生物群落组成存在着明显差异，

在 5% NaCl 土壤稀释和 Biolog Eco 微平板培养液

下盐爪爪根际微生物代谢活性最高，表明盐爪爪根

际存在丰富的中度适盐菌。目前，国内外在使用

Biolog Eco 微平板时常通过产品说明书开展，很少

考虑样品来源的特性及培养条件对微生物培养的

影响，如酸度、离子浓度、温度等因素。党雯等[26]

研究发现不同的样品预处理方法在测定结果上存

在着差异；贾夏等[27]发现 Biolog Eco 微平板培养

时间对环境微生物群落多样性指数、6 类碳源的利

用率和主成分分析等结果产生明显影响。本研究发

现土壤微生物稀释和培养盐浓度对采用 Biolog 
Eco 微平板技术分析也有着重要的影响，进一步证

实了不同的培养条件会对样品微生物代谢活性产

生明显的影响，为进一步开展相关 Biolog Eco 微

平板培养条件的优化提供了科学依据。 
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