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摘   要：【背景】土壤微生物在调节植物生长、提高土壤养分利用率及维持生态系统稳定性等方

面发挥着重要作用。【目的】探讨蚯蚓原位处理废弃物及脱硫石膏改良土壤后的微生物群落结构多

样性特征，深入研究黄瓜根际微生物群落数量与微生物指数之间的相关性。【方法】通过平板培养

法测定可培养真菌、细菌、放线菌群落数量与 Biolog-ECO 微平板法分析 OD590 值微生物碳源利用

率相结合，研究蚯蚓处理废弃物原位生成蚯蚓粪替代土壤(T1)、脱硫石膏(3 t/hm2) (T2)、蚯蚓处理

废弃物原位生成蚯蚓粪与脱硫石膏混施(T3)这 3 种土壤处理下栽培黄瓜，其根际微生物群落多样

性特征。【结果】T1、T3 处理的可培养放线菌数量显著高于 CK、T2；细菌与真菌菌落数量无显著

性差异。各处理的平均每孔颜色变化率(average well color development，AWCD)呈“厂”型趋势变化，

在 0−96 h 上升迅速，96−144 h 缓慢上升至最高值，T1、T3 处理的 AWCD 值高于 CK、T2。与对

照相比，各处理的 AWCD 值、Shannon 指数、Simpson 指数、Pielou 指数和 McIntosh 指数存在显

著性差异。与 CK 相比，T1 与 T2 处理的碳源利用率较高。细菌、放线菌数量与 AWCD 值、Shannon
指数、Simpson 指数、McIntosh 指数和 Pielou 指数呈显著性正相关(P<0.05 或 P<0.01)，而真菌可

培养数量与 AWCD 值、Shannon 指数、Simpson 指数、McIntosh 指数和 Pielou 指数呈显著性负相

关(P<0.05 或 P<0.01)。【结论】蚯蚓原位处理废弃物种养模式下，土壤可培养微生物总菌群落较多，

群落多样性指数较高，微生物碳源利用率较高，探究蚯蚓处理废弃物的生态功能特征变化，以期

为新型栽培模式提供理论依据。 
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Effects of three different soil amendments on the number and 
metabolic function diversity of rhizospheric microorganisms 
of cucumber 
SHEN Jiali, AN Mingyuan, WEI Yanfeng, ZHANG Wenwen, YOU Hongjian, YANG Haibo, 
MA Lan, CAO Yun’e* 
School of Agriculture, Ningxia University, Yinchuan 750021, Ningxia, China 

Abstract: [Background] Soil microbes play an important role in regulating plant growth, improving 
soil nutrient utilization rate and maintaining ecosystem stability. [Objective] To explore the structure 
diversity of the microbial community in cucumber rhizospheric soil under the in situ treatment of waste 
by earthworms and the treatment with desulfurization gypsum for soil improvement, and reveal the 
relationship between the number of soil microorganisms and microbial diversity indexes. [Methods] We 
determined the number of cultivable fungi, bacteria, and actinomycetes in the cucumber rhizospheric 
soils treated with three different amendments (T1–T3), and employed Biolog-ECO microplate method to 
study the metabolic functions of microbial communities. We then compared the number and metabolic 
function diversity between the in-situ treatment of waste by earthworms (T1), the treatment with 
desulfurization gypsum (T2), and the combination of the above two treatments (T3). [Results] The 
number of cultivable actinomycetes of T1 and T3 treatments was significantly higher than that of CK 
and T2, and that of bacterial and fungal colonies had no significant difference among treatments. The 
AWCD values of different treatments presented an upward trend, rising rapidly within 0–96 h and then 
slowly to the maximum. The AWCD values of T1 and T3 were higher than those of CK and T2. The 
AWCD, Shannon index, Simpson index, Pielou index, and McIntosh index all showed significant 
differences among treatments. Compared with CK, T1 and T2 had efficient carbon source utilization. 
The number of bacteria and actinomycetes had positive correlations with AWCD value, Shannon index, 
Simpson index, McIntosh index, and Pielou index (P<0.05 or P<0.01), while that of cultivable fungi was 
negatively correlated with AWCD value, Shannon index, Simpson index, McIntosh index, and Pielou 
index (P<0.05 or P<0.01). [Conclusion] Upon the in situ treatment of waste by earthworms, the soil can 
harbor more microbial communities with higher diversity and higher efficiency of carbon source 
utilization, which reveals the good performance of earthworms in the treatment of waste and the 
corresponding changes of ecological functions under the new cultivation mode. The findings of this 
study are expected to provide a theoretical basis for new cultivation modes. 

Keywords: cucumber; desulfurization gypsum; earthworm in situ treatment; Biolog-ECO microplate 
method 

随着科技的进步，人们对微生物的认识及

研究越来越深入，土壤微生物在生态系统中的

作用日益凸显 [1-2]。微生物的物种资源极其丰   
富 [3]，土壤微生物是土壤生物的重要组成部
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分，微生物多样性代表着微生物群落的稳定

性，也能客观反映土壤生态机制和土壤胁迫作

用对群落的影响[4-5]。地上作物和地下微生物间

具有协同作用和正负反馈效应的互作机制。探

讨地上作物和土壤微生物多样性之间的互作关

系，为设施蔬菜栽培和设施生态系统的可持续

发展研究提供参考 [6]。微生物对环境的作用主

要是通过群落代谢功能差异实现的，因此微生

物功能多样性信息对于明确不同环境中微生物

群落的作用、深入了解生态系统内部结构和功

能变化具有重要意义[7]。 
经济作物黄瓜(Cucumber sativus L.)是我国

重要的设施蔬菜作物之一 [8]。宁夏设施栽培黄

瓜面积较大，由于温室栽培温湿度高、复种指

数高，导致土壤板结，土壤微生物群落平衡破

坏，进而加重了黄瓜枯萎病、根腐病和根结线

虫等土传病害的发生，对黄瓜产量和品质造成

不可避免的负面影响。因此，改良土壤，增加

土壤有益微生物种群及数量，解决重茬和土传

病害、线虫等防治难题，是黄瓜栽培的重中之

重[9]。 
近年来，宁夏地区利用脱硫石膏改良盐碱

地取得初步成果[10]。目前对于含钙物质改良盐

碱土壤的机理比较明确，其原理为利用 Ca2+置

换土壤胶体上吸附的交换性 Na+。研究表明蚯

蚓粪栽培葡萄，不仅可以提升葡萄的品质，还

可以增加产量[11]。蚯蚓吞食过程促进有机质原

料的物理分解，增加供给微生物生长代谢作用

的表面积并刺激其活性[12]，其肠道中多种酶(如
蛋白酶、酯酶、淀粉酶、纤维素酶、几丁质酶

等)及肠道内微生物群落[13]可加速分解基质纤维

素及蛋白质成分，同时促进 β-糖苷酶、纤维素

酶、蛋白酶、磷酸酶等胞外酶的分泌，加快有

机碳、含氮化合物及有机磷等生物降解，最终

将有机废弃物中诸如 N、P、K、Ca 等重要营养

元素转化为比原废弃物更易溶、易吸收的形态[14]，

而收获的蚯蚓除用于动物饲料外[15]，还可综合

运用于医疗保健[16]。目前的研究多集中在脱硫

石膏对盐碱指标等化学性质的影响，关于从土

壤微生物群落功能多样性角度研究脱硫废弃物

改良盐碱地效应的研究较少。牛粪作为养殖业

的废弃物，不仅影响市容，而且污染环境[17]，

本研究将养殖场的新鲜牛粪经过半腐熟后，利

用蚯蚓处理半腐熟的牛粪生成蚯蚓粪用于蔬菜

的生产，这种蚯蚓原位处理废弃物种养结合栽

培蔬菜的模式较少，特别是微生物群落多样性

及碳源利用分析鲜有研究。虽然前人对土壤改

良已有大量研究，但将蚯蚓原位处理废弃物形

成蚯蚓粪与脱硫石膏耦合在一起的鲜有研究。

而且，根际微生物主导的植物碳利用过程的反

馈机制仍是研究的难点之一。 
1991 年，Biolog-ECO 由 Garland 和 Mills 首

次应用于研究微生物群落代谢功能多样性[18]，

该技术操作简单，功能强大，近年来已成为研

究微生物功能多样性的重要工具，在环境[19]、

农业[20-21]、水产和食品等领域得到了很好的应

用。基于此，本研究以黄瓜品种‘德尔 88’为研

究对象，研究不同碳源利用底物与土壤可培养

微生物菌群数量之间的关系，以揭示蚯蚓处理

废弃物的生态功能变化，为新型栽培模式的应

用提供理论依据。 

1  材料与方法  
1.1  试验地介绍 

采样地位于宁夏贺兰县宁夏园艺产业园，

该园区为宁夏示范性园区，属大陆性季风气

候，年降水量为 200−300 mm，年最高温度

(37±1) °C，年最低温度为−18 °C。试验温室为

宁夏二代日光温室，高 4 m，长 100 m，宽 8 m，

东西走向。 
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1.2  试验设计 
蚯蚓处理废弃物原位替代土壤是本课题组

长期研究发明出的一种新型栽培模式，起两条

垄，每条垄宽 0.4 m，长 7.0 m，一垄作为养殖

垄，用腐熟一个月后的牛粪作为蚯蚓培育垄，

蚯蚓养殖垄上放置 2 条滴灌带，每日滴水，使

养殖垄的湿度达到 55%−70%；另一垄作为栽培

垄，通过蚯蚓吞食牲畜粪便产生成蚯蚓粪作为

黄瓜栽培基质，每种植一茬，种植垄与养殖垄

互换一次。试验设计见表 1。 

1.3  样品采集及分析 
1.3.1  土壤微生物数量测定  

采样时期为黄瓜结果盛期，每个小区内取

10 株黄瓜根际土壤后充分混匀，组成一个试验

样品，置于 4 °C 冰箱，进行后续测定。 
称取冷藏在冰箱中不同处理试验样品各 10 g

于 90 mL 无菌水振荡均匀，拟定为 10−1 浓度，

依次 10 倍比稀释至 10−4。采用传统稀释涂布平

板法[22]测定土壤中细菌、真菌和放线菌数量。

其中，分离细菌采用悬浮液 10−4稀释梯度在牛肉

膏蛋白胨固体培养基(青岛海博生物有限公司，

用于一般细菌培养、转种、复壮和增菌等)上
28 °C培养3 d后待用；真菌采用悬浮液10−4稀释

梯度在马铃薯葡萄糖琼脂培养基(青岛海博生物

有限公司，用于霉菌和酵母菌计数)上28 °C培养

5 d 后采用 Scan 500 (INTERSCIENCE 公司)进行

菌落计数；放线菌采用悬浮液 10−4 稀释梯度在

高氏 1 号固体培养基(青岛海博生物有限公司，

用于筛选、培养放线菌)上 30 °C 培养 5 d 后采用

Scan 500 进行菌落计数。CFU/g 代表：每克试

验土壤可以在培养基上培养出的菌落数。 
1.3.2  土壤微生物碳源代谢测定 

土壤微生物碳源代谢特征的测定采用

Biolog-ECO 微平板法[23]。具体步骤：取不同处

理土壤各10 g放入250 mL锥形瓶中，加入90 mL 
0.85% NaCl 溶液，180 r/min 振荡 30 min 制备成

土壤微生物悬浮液，静置片刻吸取上清液并稀

释 1 000 倍得到菌悬液。吸取 150 μL 的菌悬液

接种在 Biolog-ECO 微平板中，置于 25 °C 恒温

培养箱连续黑暗培养 240 h，在培养过程中，每

隔 24 h 通过 Infinite F50 酶标仪读取 590 nm 处的

吸光值(OD)[24]。 

1.4  Biolog-ECO 原理 
Biolog-ECO 96 孔微平板上分布 31 种单一

碳源和空白对照，每种碳源和空白有 3 个平行[25]。

31 种单一碳源大致可分为 6 大类，分别是糖

类、氨基酸类、酯类、醇类、胺类和酸类[26]。

每个微平板孔中除了含有一种碳源外，还有四

唑紫染料，微生物利用碳源所产生的自由电子

可与四唑紫反应，通过颜色的深浅变化来反映

微生物对碳源的利用程度，不同的微生物群落

对31种单一碳源的利用类型不同，从而反映微生

物代谢功能的多样性[27]。选用 240 h OD590值分析

黄瓜根际土壤微生物对不同碳源的利用以及 
 

表 1  试验设计 
Table 1  Experimental design 
处理 
Treatments 

编号 
No. 

对照 Control CK 

蚯蚓处理废弃物原位生成蚯蚓粪替代土壤 
Earthworm treatment waste in situ to generate earthworm dung replacement soil 

T1 

脱硫石膏(3 t/hm2) Desulfurized gypsum (3 t/hm2) T2 

蚯蚓处理废弃物原位生成蚯蚓粪替代土壤+脱硫石膏(3 t/hm2) 
Earthworm treatment waste in situ to generate earthworm dung replacement soil +desulfurized gypsum (3 t/hm2) 

T3 
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代谢功能多样性的差异[28]。将每孔 OD590 值减

去培养空白孔的 OD590 值，用以排除干扰，然

后计算平均每孔颜色变化率(average well color 
development，AWCD)。参考文献[7]选用 AWCD
值、Shannon 指数、Simpson 指数、Pielou 指

数、McIntosh 指数、Richness 指数反映微生物

群落代谢功能的多样性。 

1.5  数据分析 
利用 SPSS 20.0 进行数据处理，通过单因素

方差分析、最小显著性差异法、Pearson 相关性

分析和主成分分析(principal component analysis，
PCA)进行数据分析。 

2  结果与分析 
2.1  土壤微生物数量 

土壤微生物数量能反映土壤微生物能量代

谢的旺盛程度，而黄瓜根际微生物数量对黄瓜

生长发育有重要意义。研究表明，不同处理黄

瓜根际可培养放线菌群落数量差异显著，与 CK
相比，T1、T3 分别升高了 29.74%、13.81%，而

T2 处理降低了 40.11%；细菌、真菌群落数量差

异不显著(表 2)。整体来说，黄瓜根际可培养微

生物数量排序为 T3>T1>CK>T2，与对照相比，

蚯蚓处理废弃物原位生成蚯蚓粪后使土壤可培

养微生物总量显著提高了 10.56%；添加脱硫石

膏使黄瓜根际可培养微生物数量降低了 4.01%；

二者混合使黄瓜根际可培养微生物数量增加了

13.49%。 

2.2  不同处理 AWCD值的变化 
不同处理黄瓜根际微生物的 31 种碳源利用

情况，如图 1 所示，AWCD 值随时间的增加而

不断升高，呈“厂”型趋势变化；不同碳源的

AWCD 值随时间的变化呈先上升后不变的趋

势，0−96 h 上升速度较快，说明这段时间内微

生物对碳源利用较好，其中 T1 和 T3 处理的上

升趋势显著高于 T2 处理和 CK；96−120 h 平均

颜色变化率上升速度较缓慢；120−168 h 上升较

缓慢；168−240 h 趋于稳定。Garland 等[18]认为

微生物的数目和种类会影响微生物群落酶链反

应速度，通过 AWCD 值随时间变化的趋势差异

可区分不同的微生物群落。一般变化幅度越大，

碳源利用能力越强，微生物丰度也越高[29]。 

2.3  不同处理的不同物质吸光度值变化 
采用生态学中最常用的 6 种多样性指数来

反映微生物群落功能多样性，结果如图 2 所示。

培养 96 h，采用 AWCD 值、Shannon 指数、

Simpson 指数、Pielou 指数、McIntosh 指数和

Richness指数等 6种多样性指数侧面反映不同处

理黄瓜根际微生物群落功能的多样性。由图 2A
可看出，培养 9 6  h 的 A W C D 值排序为

T3>T1>T2>CK，与CK相比，T1显著高于T2；
T1 处理与 T3 处理无显著性变化。由图 2B 可  
看出，培养 96 h T1 的 Shannon 指数显著高于 
T2 处理，其余处理无显著性差异。由图 2C 可 

 

 
表 2  可培养土壤微生物数量 
Table 2  Number of soil microbes 
处理 
Treatment 

细菌 
Bacteria (×106 CFU/g) 

真菌 
Fungi (×105 CFU/g) 

放线菌 
Actinomycetes (×105 CFU/g) 

微生物总量 
Total number of microbes (×106 CFU/g) 

CK 2.17±0.12a 1.23±0.51a 7.53±0.57b 4.15±0.61b 
T1 2.60±0.09a 1.06±0.16a 9.77±0.40a 4.64±0.26a 
T2 2.30±0.18a 1.25±0.09a 4.50±0.61c 3.99±0.25c 
T3 2.46±0.11a 1.39±0.27a 8.57±1.27ab 4.71±0.40a 
注：同列不同小写字母表示不同处理黄瓜根际微生物数量在 0.05 水平差异性显著 
Note: Different lowercase letters in the same column indicate that different treatment in cucumber are significantly different at 0.05 level. 
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图 1  不同处理下 AWCD值在 240 h 内的变化趋势 
Figure 1  The trend of AWCD value in 240 hours 
under different treatments. 
 
看出，培养 96 h 的 Simpson 指数 T1 与 T3 显著

高于 T2 处理，其余处理无显著性差异。由图

2D 可看出，T1 处理 Pielou 指数显著高于其余处

理。由图 2E 可看出，T1 处理 McIntosh 指数显

著高于其余处理。由图 2F 可看出，各处理

Richness 指数无显著性差异。 
 

综上所述，T1 即蚯蚓处理废弃物原位生

成蚯蚓粪替代土壤处理的根际微生物 AWCD
值、Shannon 指数、Simpson 指数、Pielou 指

数和 McIntosh 指数显著高于其余处理，说明

蚯蚓处理废弃物原位生成蚯蚓粪栽培黄瓜，

黄瓜根际微生物对 31 种碳源利用度较高，群

落多样性程度高；而 T3 处理即脱硫石膏与蚯

蚓处理废弃物混合替代土壤处理微生物群落

指数较低。据报道，蚯蚓肠道内具有大量的

微生物，蚯蚓分泌的蛋白可以作为植物直接

吸收的营养[30]。 

2.4  不同处理的微生物利用特征 
不同碳源的利用情况能够反映微生物群落

碳代谢功能多样性，此试验将 96 h 测定的

AWCD 值按照不同碳源利用特征进行热图绘

制，如图 3 所示，不同处理黄瓜根际微生物对

土壤中碳源的有效利用有一定差异，使得 31 种

单一碳源被不同植被根际土壤微生物利用时差

异显著。如图 3 所示，与 CK 相比，T1 与 T3 处

理对丙酮酸甲酯、吐温-40、D-纤维二糖、D-甘
露醇、γ-羟丁酸、D-苹果酸、L-精氨酸、L-天
冬氨酸、L-丝氨酸、苯乙胺、腐胺等多种碳源

的利用程度较高。T2 处理对 D-乳糖、肝糖、γ-
羟丁酸、D-半乳糖酸内酯等碳源利用程度较

高。总之，T1 与 T3 处理对 31 种碳源利用较其

他处理更优化。 

2.5  土壤微生物对碳源利用多样性的主成

分分析 
主成分分析法是 Biolog-ECO 技术在研究微

生物功能多样性中常用于分析微生物群落代谢

功能多样性的方法之一，该方法尤其受国内研

究者的喜爱[31]。为进一步了解不同处理黄瓜根

际土壤微生物群落功能的差异，由于多元向量

不易直观地比较不同微生物群落间的差异，因

此选用降维的方法，将不同样本的多元向量变

换成互不相关的 2 个主元向量(PC1 和 PC2)。通

过观察不同样品在降维后的二维空间上的位

置，可直观反映不同微生物群落间的代谢特征

差异的大小。由表 3 可知，选用培养 144 h 土壤

微生物对 31种碳源的AWCD值进行 PCA分析，

提取 3 个主成分，即第 1 主成分(PC1)、第 2 主

成分(PC2)与第 3 主成分(PC3)。图 4 表示了黄瓜

根际微生物对 31 种碳源的利用情况。PC1 的贡

献率为 63.82%，PC2 的贡献率为 18.17%，PC3
的贡献率为 18.01%。PC1 载荷值较高的碳源有

(1) 丙酮酸甲酯、(2) 吐温-40、(4) α-环式糖

精、(6) D-纤维二糖、(8) β-甲基-D-葡萄糖苷、

(11) D-甘露醇、(15) D,L-α-磷酸甘油、(16) D-
半乳糖酸内酯、(17) D-半乳糖醛酸、(18) 2-羟
基苯甲酸、(19) 4-羟基苯甲酸、(20) γ-羟丁

酸、(23) D-苹果酸、(24) L-精氨酸、(27) L-丝 
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图 2  培养 96 h 后不同处理黄瓜根际微生物多样性指数变化   A：AWCD 值；B：Shannon 指数；C：

Simpson 指数；D：Pielou指数；E：McIntosh 指数；F：Richness指数。不同小写字母表示不同处理间差

异显著(P<0.05) 
Figure 2  The cucumber rhizosphere microbial diversity index changes under different treatments after     
96 hours. A: AWCD value; B: Shannon index; C: Simpson index; D: Pielou index; E: McIntosh index; F: 
Richness index. Different lowercase letters in the same column indicate that different treatments are 
significantly different at 0.05 level.  
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图 3  不同处理黄瓜根际微生物对不同碳源利用热图   暖色表示对应样本中 AWCD 值较高的碳源，冷

色表示对应样本的 AWCD 值较低的碳源；横向表示不同处理，右侧纵向表示不同碳源，图例为碳源的

AWCD 值 
Figure 3  Different carbon sources utilization heatmap of cucumber rhizosphere microorganisms among 
different treatments. Warm color block indicates the carbon source with a higher AWCD value in the 
corresponding sample, and cool color blocks indicate the carbon source with a lower AWCD value, respectively. 
The horizontal indicates the sample information, and the vertical on the right indicates the different carbon 
sources. The legend is the AWCD value of the carbon source. 
 
 

表 3  培养 144 h 黄瓜根际微生物群落 31 种碳源利用 AWCD值进行主成分分析  
Table 3  The 31 carbon sources of cucumber rhizosphere microbial community were analyzed for PCA using 
AWCD values 
主成分 
Principal  
component 

相关矩阵特征值 
Eigenvalues of correlation matrix 

提取因子载荷平方和 
Extract factor load square sum 

特征值 
Eigenvalue 

方差百分比 
Variance (%) 

累积方差 
Cumulative variance (%) 

特征值 
Eigenvalue 

贡献率 
Contribution (%) 

累积贡献率 
Cumulative contribution (%) 

PC1 19.78 63.82 63.82 19.78 63.82 63.82 
PC2 5.63 18.17 81.97 5.63 18.17 81.97 
PC3 5.58 18.01 81.99 5.58 18.01 100.00 
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图 4  培养 144 h 后各碳源利用水平主成分分析   
1：丙酮酸甲酯；2：吐温-40；3：吐温-80；4：
α-环式糖精；5：肝糖；6：D-纤维二糖；7：D-
乳糖；8：β -甲基 -D-葡萄糖苷；9：D-木糖；

10：I-赤藓糖醇；11：D-甘露醇；12：N-乙酰-D-
葡萄糖胺；13：D-葡萄糖氨酸；14：α-D-葡萄 
糖-1-磷酸；15：D,L-α-磷酸甘油；16：D-半乳糖酸

内酯；17：D-半乳糖醛酸；18：2-羟基苯甲酸；

19：4-羟基苯甲酸；20： γ-羟丁酸；21：衣康

酸；22：α-丁酮酸；23：D-苹果酸；24：L-精氨

酸；25：L-天冬氨酸；26：L-苯丙氨酸；27：L-
丝氨酸；28：L-苏氨酸；29：甘氨酰-L-谷氨酸；

30：苯乙胺；31：腐胺 
Figure 4  PCA of the utilization level of each carbon 
source after 144 h incubation. 1: Pyruvic acid methyl 
ester; 2: Tween-40; 3: Tween-80; 4: α-cyclodextrin; 5: 
Glycogen; 6: D-cellobiose; 7: D-lactose; 8: 
β-methyl-D-glucoside; 9: D-xylose; 10: I-erythritol; 
11: D-mannitol; 12: N-acetyl-D-glucosamine; 13: 
D-glucosamine; 14: α-D-glucose-1-phosphate; 15: D, 
L-α-glycerol phosphate; 16: D-galactonic acid 
lactone; 17: D-galacturonic acid; 18: 2-hydroxy 
benzoic acid; 19: 4-hydroxy benzoic acid; 20: 
γ-hydroxybutyric acid; 21: Itaconic acid; 22: 
α-ketobutyric acid; 23: D-malic acid; 24: L-arginine; 
25: L-asparagine; 26: L-phenylalanine; 27: L-serine; 
28: L-threonine; 29: Glycyl-L-glutamic acid; 30: 
Phenylethy lamine; 31: Putrescine. 

氨酸、(29) 甘氨酰-L-谷氨酸、(30) 苯乙胺、

(31) 腐胺这 18种碳源，其中主要有 3种糖类、

3 种氨基酸类、4 种酯类、1 种醇类、2 种胺类

和 5 种酸类，这 18 种碳源之间具有较高的相关

关系；PC2 中吐温 -80、D-乳糖、L-天冬  氨
酸，这 3 种碳源具有较高的相关性，PC3 中 D-
葡萄糖氨酸、α-D-葡萄糖-1-磷酸、α-丁酮酸，

这 3 种碳源具有较高的相关性。PC1 分出来的

碳源可能是蚯蚓处理废弃物原位生成蚯蚓粪后

显著提升的碳源，PC2 分出的碳源可能是脱硫

石膏处理后显著提升的碳源，PC3 则指的是

CK 组。 
2.6  不同处理与土壤微生物 AWCD值和群

落多样性与土壤微生物数量相关性分析  
表 4 相关性分析表明，细菌与土壤微生物

AWCD值和多样性指数H、D、E、U、R呈显著

正相关性(P<0.05)，与可培养土壤微生物总数

呈极显著正相关性(P<0.05)；真菌数量与 AWCD
值、多样性指数 H、 D、 E 呈显著负相关

(P<0.05)；与多样性指数 U 呈极显著负相关

(P<0.01)；放线菌与 AWCD值、多样性指数 H、

D、E 呈极显著正相关(P<0.01)；可培养微生物

总数量与 AWCD 值呈极显著正相关(P<0.01)；
与多样性指数 H 、 D 、 E 、 R 呈显著相关

(P<0.05)。研究表明，在一般情况下，细菌和

放线菌数量越大，土壤微生物碳代谢能力和微

生物群落多样性越高；真菌数量越大，土壤微

生物碳代谢能力和微生物群落多样性越小。 

3  讨论 
土壤微生物在生态系统中起着举足轻重的

作用，是土壤中物质循环的主要动力。土壤微

生物在植物生长过程中主要有以下几方面作

用：(1) 分解有机物质，参与有机物质合成，

改善土壤结构；(2) 促进养分循环和有效性； 
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表 4  培养 144 h 后黄瓜根际可培养微生物群落数量与多样性指数相关性 
Table 4  After 144 hours of cultivation, the correlation between the number of cultivable microbial 
communties in the rhizosphere of cucumber and diversity index 
Item AWCD value Shannon index (H) Simpson index (D) Pielou index (E) McIntosh index (U) Richness index (R) 

细菌 Bacteria 0.765* 0.732* 0.755* 0.755* 0.759* 0.628* 

真菌 Fungi −0.738* −0.710* −0.761* −0.761* −0.872** 0.490 

放线菌 
Actinomycetes 

0.668* 0.875** 0.821** 0.821** 0.521 0.191 

微生物总数 
Total number  
of microbes  

0.814** 0.682* 0.640* 0.640* 0.405 0.643* 

Note: *: P<0.05; **: P<0.01. 
 
(3) 增加植物抗性，促进植物对养分的吸收； 
(4) 植物提供物理屏障，有效防御病原菌的侵  
害[32]。通过分析不同处理黄瓜根际土壤微生物

群落对不同碳源的利用能力，即对有机质的分

解转化能力，可深入探讨不同土壤改良剂对黄

瓜根际微生物群落的功能多样性，更好地反映

群落总体的动态变化。本研究将传统的培养分

离技术与 Biolog-ECO 微平板法相结合，以探讨

不同土壤处理对黄瓜根际微生物数量及群落代

谢功能多样性的影响。结果表明，不同处理黄

瓜根际可培养微生物总数量存在显著差异，由

大到小的顺序为 T3>T1>CK>T2，T1、T3 处理

的可培养放线菌数量显著高于 CK、T2，而细菌

与真菌无显著性差异。与 CK 相比，蚯蚓处理

废弃物原位生成蚯蚓粪替代土壤的黄瓜根际可

培养微生物总数显著高于 10.56%；添加脱硫石

膏 降 低 黄 瓜 根 际 可 培 养 微 生 物 数 量 高 于

4.01%；二者混合使黄瓜根际可培养微生物数

量增加了 13.49%。利用Biolog-ECO微平板法将

不同处理黄瓜根际微生物对碳源利用情况进行

分析发现：各处理呈“厂”型趋势变化；0−96 h 
AWCD 值增长迅速，96−120 h AWCD 值增长较

缓慢，120−168 h AWCD 值趋于缓慢，168−240 h 
AWCD 值趋于稳定。在 T1 与 T3 处理中，黄瓜

根际土壤微生物群落对碳源的利用情况较好，

即蚯蚓原位处理废弃物原位生成蚯蚓粪替代土

壤中的处理微生物数量较高，群落较丰富，碳

源利用度较高。目前 AWCD 值、Shannon 指数

(H)和 Simpson指数(D)是应用最为广泛的群落多

样性指数，用来衡量土壤微生物多样性[33-34]。 
通过对不同处理下黄瓜根际土壤微生物 96 h

后的 AWCD 值、Shannon 指数(H)、Simpson 指

数(D)和 Pielou 指数(E)、McIntosh 指数(U)、
Richness 指数(R)分析，T1、T3 处理的 AWCD
值、Shannon 指数(H)与 Simpson 指数(D)表现出

了相似性，而 T2处理的 AWCD值、H、D、E、

U 显著低于 T1 处理，说明添加脱硫石膏对土壤

微生物种群多样性、均一性有负向影响，可能

由于脱硫石膏中含有重金属元素。有研究说明

有机土壤改良剂比无机土壤改良剂对土壤微生

物数量、功能类群具有较明显的影响[35]，与本

研究结果一致。 
培养 96 h，T1 处理 AWCD 值、Shannon 指

数、Simpson 指数、McIntosh 指数、Pielou 指数

均显著高于其余处理，说明此处理的微生物碳

源利用度较高。由图 3 得出，T1 处理下，黄瓜

根际微生物对丙酮酸甲酯、吐温-40、D-纤维二

糖、D-甘露醇、γ-羟丁酸、D-苹果酸、L-精氨

酸、L-天冬氨酸、L-丝氨酸、苯乙胺、腐胺等

碳源利用都较高。总体来说，T1、T3 处理的碳
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源利用度较其余处理好，可能原因是蚯蚓处理

废弃物原位形成蚯蚓粪替代土壤的处理中，由

于蚯蚓处理牛粪的过程中蚯蚓及蚯蚓的伴生动

物会产生较多的分泌物，伴随有腐殖质的产

生，生态系统中食物链更为复杂，微生物群落

较丰富。细菌、放线菌数量与 AWCD 值、

Shannon 指数、Simpson 指数、McIntosh 指数、

Pielou 指数呈显著性正相关(P<0.05 或 P<0.01)，
而真菌可培养数量与 AWCD 值、Shannon 指

数、Simpson 指数、McIntosh 指数、Pielou 指数

呈显著性负相关(P<0.05 或 P<0.01)。通过对土

壤微生物 AWCD 值和功能多样性与土壤微生物

数量相关性分析表明，微生物数量越高，土壤

微生物碳代谢能力、微生物群落功能多样性越

丰富。 
蚯蚓处理废弃物原位形成蚯蚓粪替代土壤

的种养模式结合，可增加土壤微生物群落的碳

利用，有益效果明显，是一种可温室化的绿色

环保栽培方式。可能是蚯蚓及蚯蚓的伴生动物

肠道体内具有大量的有益微生物，促使替代土

壤中的有益微生物大量繁殖，而单一施加脱硫

石膏会减少微生物的数量，而 T3 (蚯蚓处理废

弃物原位形成蚯蚓粪与脱硫石膏混施)处理的

AWCD 值、Shannon 指数、Simpson 指数、

Pielou 指数、McIntosh 指数与单一原位处理无

显著性差异。由此可见，T3 处理中，脱硫石膏

对微生物数量、多样性指数无明显影响。可能

原因是脱硫石膏的量较少，不足以影响蚯蚓粪

中微生物的数量。 

4  结论 
本研究通过测定各处理可培养真菌、细菌、

放线菌微生物群落数量和基于 Biolog-ECO 微平

板法分析土壤微生物群落功能多样性，发现不同

处理的黄瓜根际可培养细菌、真菌无显著性变

化，而 T1 处理的放线菌数量显著高于 CK，微

生物总数量 T1、T3 处理显著高于 CK。240 h 内

各处理的黄瓜根际微生物群落碳源代谢变化呈

“厂”型趋势变化。各处理土壤微生物多样性指数

AWCD、Shannon 指数、Simpson 指数、Pielou
指数、McIntosh 指数存在显著性差异。与 CK 相

比，T1 与 T2 处理的碳利用度显著较高。总之，

蚯蚓原位处理废弃物种养模式下，黄瓜根际微生

物可培养数量较高，微生物群落较丰富，微生物

碳源利用率较高，对设施栽培蔬菜的可持续发展

具有重要意义。 
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