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基于犅犻狅犾狅犵技术的外来种意大利苍耳与本地

种苍耳根际土壤微生物功能多样性的比较

张明莉，常宏磊，马淼

（石河子大学生命科学学院，新疆 石河子８３２００３）

摘要：通过盆栽试验，采用Ｂｉｏｌｏｇ技术对比研究了外来入侵植物意大利苍耳与本地植物苍耳根际土壤微生物群落

功能多样性及对土壤碳源利用的差异，以未种植任何植物土壤为空白对照。结果表明，入侵植物意大利苍耳的土

壤微生物群落功能多样性显著高于本地植物苍耳的土壤微生物群落功能多样性。意大利苍耳显著提高了根际土

壤微生物３１种碳源的平均颜色变化率（犃犠犆犇）（７２ｈ，犘＜０．０５），犃犠犆犇变化规律如下：意大利苍耳＞苍耳＞ＣＫ

（对照）；意大利苍耳的Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数（Ｈ）、优势度指数（Ｄ）和丰富度指数（Ｓ）均显著高于苍耳和空白对照，与

苍耳相比，意大利苍耳的Ｈ，Ｄ，Ｓ分别增加了３．１３％，０．７７％和２１．６７％，与ＣＫ相比，意大利苍耳的Ｈ，Ｄ，Ｓ分别增

加了４．５９％，０．８９％和３５．１８％，ＣＫ最低；碳代谢指纹图谱分析表明意大利苍耳和苍耳的碳源利用存在显著差异，

意大利苍耳显著提高了根际微生物对胺类、酚酸类、氨基酸类和糖类等碳源的利用；主成分分析（ＰＣＡ）表明，两种

植物根际土壤微生物碳源利用特征出现分异，意大利苍耳集中在第一主成分，得分系数３．３１０３，苍耳主要分布在第

二主成分，得分系数－１．９６１６；糖类物质、羧酸类化合物、多聚物和氨基酸类是根际微生物利用的主要碳源。改变

入侵地土壤微生物群落的结构与功能，提高根际土壤微生物的代谢活性，形成对自身有益的土壤微生态环境可能

是意大利苍耳成功入侵的原因之一。
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外来生物入侵是当今生态学的热点问题之一，造成了入侵地生物多样性的锐减和生态环境的严重破坏，对当

地经济的发展造成了巨大的影响［１３］。外来入侵植物不仅改变了入侵地植物多样性的水平，而且还强烈影响了入

侵地土壤生态系统的组成［４５］。

微生物是土壤生态系统的重要组成部分，亦是土壤生态系统中最活跃的因子，直接参与植物代谢，物质循环，

氧化分解等过程，对植物的生长和竞争具有举足轻重的作用［６８］。植物与土壤是相互依存的，植物可以调节根际

土壤微环境，而适宜的土壤环境又为植物提供了有利的生存条件［６，９１０］。入侵植物扩散到新的栖息地并形成稳定

的种群，就会通过各种途径引起土壤生物多样性和生态系统发生改变，进而为其营造更好的生存条件，反过来这

种改变有利于外来植物在与本土植物的竞争中占据优势，从而加剧外来植物的扩散［１１１２］。因此，研究入侵植物对

土壤微生物和生态系统的影响，对其入侵机理的揭示有着重要的科学意义［６，９］。

意大利苍耳（犡犪狀狋犺犻狌犿犻狋犪犾犻犮狌犿）是菊科苍耳属一年生草本植物，原产于北美和南欧
［１３］，２０世纪９０年代入

侵我国。该植物于２０１２年在新疆被首次记录
［１４］，现已广泛分布于北疆的大部分地区和南疆的乌恰县，因其适应

能力强，繁殖能力高，种子扩散结构发达，个体竞争能力强，极易在入侵地形成单一优势种群落，种群扩张速度快，

已经对当地的本土植物多样性、畜牧业及农业生产造成了严重的危害［１５］。对入侵植物的有效防治是各国政府及

科研人员面临的一项严峻挑战［１６］，目前对意大利苍耳的研究主要集中在外部形态特征、种群分布［１７１８］、化学成分

及化感作用［１９］等方面，有关其对入侵地土壤微生物群落影响的研究尚未见报道。本研究在严格受控条件下，以

未种植植物的土壤为对照，对比研究了意大利苍耳和本地土著植物苍耳（犡犪狀狋犺犻狌犿狊犻犫犻狉犻犮狌犿）对根际土壤微生

物功能多样性的影响，旨在为揭示该外来植物成功入侵的机理提供科学依据。

１　材料与方法

１．１　供试材料

供试植物：意大利苍耳与苍耳的种子均于２０１４年９月采自石河子市郊，带回实验室，阴干后置于干燥室温条

件下储存备用。供试土壤：均为沙土。

１．２　试验设计

于２０１５年４月２０日在盛有沙土的育苗盘中播种意大利苍耳和苍耳的种子，置于２５℃光照培养箱中育苗，

昼夜时间为１４ｈ／１０ｈ，光照强度为４５０μｍｏｌ／（ｍ
２·ｓ）。出苗１０ｄ后选择长势一致的幼苗移栽至盛有沙土的花
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钵中，花钵高１０ｃｍ，直径为９ｃｍ，沙土厚度为８ｃｍ，意大利苍耳和苍耳各２０盆，每个花钵里种１株苗，以不种植

任何植物的沙土为空白对照，定时等量浇水。３个月后均生长至果期，分别取意大利苍耳和苍耳根系周围的土壤

混匀过１ｍｍ筛，４℃冰箱保存备用。

１．３　测定方法

土壤微生物功能多样性的测定采用Ｂｉｏｌｏｇ生态板（ＢｉｏｌｏｇＥｃｏＰｌａｔｅ
ＴＭ）的方法［２０］，ＢｉｏｌｏｇＥｃｏＰｌａｔｅ有９６个

微孔，每３２个孔为１个重复，共３次重复，３２个微孔中除对照孔内无碳源外，其他各孔都含有一种不同的有机碳

源和相同含量的四唑紫染料。在一定温度条件下，通过将微生物溶液接种至微孔内进行培养，微生物呼吸产生的

电子发生转移，使微孔内的染料四唑发生氧化还原反应而变色，颜色的深浅反映了微生物对相应碳源的利用能

力。通过Ｂｉｏｌｏｇ系统的微平板读数器，测定Ｅｃｏ板在５９０ｎｍ波长下的吸光值，完成数据的采集与存储。Ｅｃｏ板

的３１种单一碳源可分为六大类：糖类（１０种）、羧酸类（７种）、氨基酸类（６种）、多聚物类（４种）、多胺类（２种）和

芳香化合物类（２种）
［２１２３］。

１．４　试验方案

称取相当于１０ｇ烘干土的鲜土加入装有１００ｍＬ已灭菌的０．８５％生理盐水三角瓶中，室温震荡６０ｍｉｎ，然

后用０．８５％的生理盐水稀释至１０００倍，再震荡３０ｍｉｎ后，吸取稀释液接种到生态板（ＥＣＯ板）中，每孔加１５０

μＬ。将接种好的ＢｉｏｌｏｇＥｃｏ微平板置于２５℃的保湿恒温箱中培养，每隔１２ｈ在ＢｉｏｌｏｇＥｍａｘ
ＴＭ读数器上读取

波长为５９０ｎｍ下的光密度值，持续至１５６ｈ。

１．５　数据处理

用３１个孔的平均颜色变化率（犃犠犆犇）表示微生物代谢的整体活性。计算Ｓｈａｎｎｏｎ物种多样性指数（犎），

Ｓｈａｎｎｏｎ均匀度指数（犈），Ｓｈａｎｎｏｎ优势度指数（犇），碳源利用丰富度指数（犛）。

（１）微平板孔中溶液吸光值平均颜色变化率（犃犠犆犇）用于描述土壤微生物代谢活性，计算公式如下：

犃犠犆犇＝∑（犆犻－犚犻）／狀

式中：犆犻为每个孔的光密度值；犚犻为对照孔的光密度值；狀＝３１，为ＥＣＯ板的孔数。

（２）Ｓｈａｎｎｏｎ指数（犎）用于评估物种的丰富度，计算公式如下：

犎＝－∑犘犻（ｌｎ犘犻）

式中：犘犻为第犻孔的相对吸光值与整个微平板所有孔中相对吸光值总和的比值，计算公式如下：

犘犻＝（犆犻－犚犻）／∑（犆犻－犚犻）

（３）Ｓｈａｎｎｏｎ均匀度指数（犈），计算公式如下：

犈＝犎／ｌｏｇ犛

式中：犛为颜色变化孔数。

（４）Ｓｉｍｐｓｏｎ优势度指数（犇）用于评估某些最常见种的优势度，计算公式如下：

犇＝１－∑犘犻
２

（５）碳源利用丰富度指数（犛）：

犛＝被利用碳源的总数

１．６　数据分析

采用ＳＰＳＳ２２．０软件对７２ｈ的实验数据进行单因素方差分析、碳代谢指纹图谱分析和主成分分析（ＰＣＡ）；

利用Ｅｘｃｅｌ２００３软件作图。

２　结果与分析

２．１　根际土壤微生物犃犠犆犇的比较分析

由３１种碳源犃犠犆犇值的变化格局（图１）可知，随着培养时间的延长，意大利苍耳和苍耳根际土壤微生物利

用总碳源代谢强度呈逐渐增加的趋势，０～１２ｈ内，犃犠犆犇值均为０，１２ｈ后，犃犠犆犇值都很小，表明碳源基本未

被利用；培养２４ｈ之后犃犠犆犇值快速升高，说明碳源利用率快速增加，相比而言，意大利苍耳根际微生物碳源利

用率增加速度显著快于苍耳根际土和空白对照。在培养至１４４ｈ时，犃犠犆犇值均趋于稳定。在７２ｈ时，苍耳与
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意大利苍耳的犃犠犆犇值均显著高于ＣＫ（犘＜０．０５），

图１　土壤根际微生物群落犃犠犆犇值随培养时间的变化

犉犻犵．１　犃犠犆犇犮犺犪狀犵犲狊狑犻狋犺犻狀犮狌犫犪狋犻狅狀

狋犻犿犲狅犳犱犻犳犳犲狉犲狀狋狋狉犲犪狋犿犲狀狋狊

较之ＣＫ分别增加了２９．４７％和７６．８４％，并且意大利

苍耳的根际土壤微生物犃犠犆犇 值极显著地高于本地

植物苍耳（犘＜０．０１），较苍耳高出了３６．５９％。说明，

意大利苍耳和苍耳根际土壤的微生物代谢活性显著地

高于未种植物的空白对照，且意大利苍耳根际土壤微

生物群落利用总碳源的能力极显著地高于苍耳，这种

格局在整个培养期间一直存在。

２．２　根际土壤微生物群落多样性指数的比较分析

如图２所示，入侵植物意大利苍耳根际土壤微生

物的 犎、犇、犛均显著高于本地植物苍耳和ＣＫ（犘＜

０．０５），与苍耳相比，意大利苍耳的 犎、犇、犛分别增加

３．１３％、０．７７％和２１．６７％，与ＣＫ相比，意大利苍耳的犎、犇、犛分别增加４．５９％、０．８９％和３５．１８％，而意大利苍

耳根际土壤微生物群落的犈显著低于苍耳和ＣＫ（犘＜０．０５），且苍耳与ＣＫ的犎、犇、犛、犈无显著差异。

图２　根际土壤微生物群落多样性指数

犉犻犵．２　犇犻狏犲狉狊犻狋狔犻狀犱犻犮犲狊犳狅狉狉犺犻狕狅狊狆犺犲狉犲狊狅犻犾犿犻犮狉狅犫犻犪犾犮狅犿犿狌狀犻狋犻犲狊

不同字母表示差异显著（犘＜０．０５）。下同。Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｔｔｅｒｓｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔ犘＜０．０５．Ｔｈｅｓａｍｅｂｅｌｏｗ．

　

２．３　根际微生物碳代谢指纹图谱的比较分析

微生物对ＥＣＯ板上不同碳源的利用能力图被定义为Ｂｉｏｌｏｇ代谢指纹图谱。图３表明，与ＣＫ（对照组）相

比，意大利苍耳根际土壤微生物显著提高了对Ｄ半乳糖内酯、Ｄ甘露醇、Ｎ乙酰基Ｄ葡萄胺、Ｄ纤维二糖、αＤ

乳糖、Ｌ精氨酸、Ｌ天冬酰胺酸、Ｌ丝氨酸、α环式糊精、肝糖、Ｄ半乳糖醛酸、α羟基丁酸、Ｄ葡萄胺酸、衣康酸、Ｄ

苹果酸、苯乙基胺、腐胺、２羟苯甲酸以及４羟基苯甲酸等１９种碳源的利用率。

与本地植物苍耳相比，意大利苍耳显著提高了根际土壤微生物对糖类碳源Ｄ半乳糖内酯、Ｄ甘露醇、αＤ乳

糖、Ｄ，Ｌα甘油，氨基酸类碳源Ｌ丝氨酸，聚合物类碳源α环式糊精、肝糖，羧酸类碳源Ｄ葡萄胺酸、衣康酸、Ｄ苹

果酸，胺类碳源苯乙基胺、腐胺和酚酸类碳源４羟基苯甲酸等１３种碳源的利用效率（犘＜０．０５），其对Ｄ甘露醇
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图３　不同处理土壤根际微生物对３１种碳源的利用

犉犻犵．３　犇犻犳犳犲狉犲狀狋狋狉犲犪狋犿犲狀狋狅犳狊狅犻犾狉犺犻狕狅狊狆犺犲狉犲犿犻犮狉狅狅狉犵犪狀犻狊犿狊狅犳３１犽犻狀犱狊狅犳狋犺犲狌狊犲狅犳犮犪狉犫狅狀狊狅狌狉犮犲
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和αＤ乳糖的利用效率分别是苍耳的１．８和８．７

倍，对α环式糊精和肝糖的利用效率分别是苍耳

的１．３０和１．６７倍，对Ｄ葡萄胺酸、衣康酸和Ｄ

苹果酸的利用效率分别是苍耳的１．６５、５．６０和

４．８７倍，对胺类碳源苯乙基胺和腐胺的利用效率

分别是苍耳的１．５５和１．２０倍，对４羟基苯甲酸的

利用效率是苍耳的１．４４倍。

２．４　根际土壤微生物对碳源代谢的主成分分析

通过对培养７２ｈ的３１种碳源底物利用情况

进行主成分分析，共提取了２个主成分，第一主成

分（ＰＣ１）和第二主成分（ＰＣ２）分别可以解释所有

变量的７２．９８％和２７．０２％，２个主成分累积方差

贡献率达到１００％，可以全面的概括３１个变量的

特征。由表１可知，苍耳在ＰＣ２上的得分高，意

大利苍耳在ＰＣ１上的得分高。

因子载荷反映了主成分与碳源利用的相关程

度，因子载荷绝对值越接近于１，表示该碳源对主

成分的影响越大。表２显示，与第一主成分有较

高相关性的碳源有２１个，分别是胺类的苯乙基胺

和腐胺；聚合物类的吐温８０和α环式糊精；氨基

酸类的Ｌ精氨酸，Ｌ天冬酰胺酸，Ｌ苯基丙氨酸，

Ｌ丝氨酸和甘氨酰Ｌ谷氨酸；酚酸类化合物的２

羟苯甲酸；羧酸类化合物丙酮酸甲脂，Ｄ半乳糖醛

酸，γ羟基丁酸，Ｄ葡萄胺酸，衣康酸，α丁酮酸和

Ｄ苹果酸；糖类物质的β甲基Ｄ葡萄糖苷，Ｄ甘

露醇，Ｎ乙酰基Ｄ葡萄胺和Ｄ纤维二糖。而与

第二主成分相关性较高的碳源仅有２个，是糖类

物质的Ｄ木糖和Ｄ，Ｌα甘油。

３　讨论

平均颜色变化率（犃犠犆犇）表征了微生物群

落的碳源利用率，是用于描述土壤微生物代谢活

性的重要指标［２４］，犃犠犆犇 值越大，微生物群落的

代谢活性就越强［２５２６］。研究表明，犃犠犆犇的变化

从适应期—对数期—稳定期，代谢速率相应的从

慢—快—慢，这与一般微生物的增长规律一

致［２７］。在为期１５６ｈ的整个培养阶段，意大利苍

耳的犃犠犆犇 值均显著高于苍耳和空白对照，说

明意大利苍耳根际土壤微生物的代谢活性和碳源

利用率显著地高于苍耳和空白对照，这与赵晓红

等［２８］、陈华［２９］对外来植物与土壤微生物关系的

研究结果基本一致。

表１　主成分得分及贡献率

犜犪犫犾犲１　犛犮狅狉犲狊犪狀犱犮狅狀狋狉犻犫狌狋犻狅狀狉犪狋犲狅犳狆狉犻狀犮犻狆犪犾犮狅犿狆狅狀犲狀狋（犘犆犃）

不同处理土壤

Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｏｉｌｔｒｅａｔｍｅｎｔ

主成分１

ＰＣ１

主成分２

ＰＣ２

苍耳犡．狊犻犫犻狉犻犮狌犿 －０．１３５９ －１．９６１６

意大利苍耳犡．犻狋犪犾犻犮狌犿 ０．８６４１ －０．９６１６

特征值Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｖａｌｕｅ ２２．６２３ ８．３７７

贡献率Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｒａｔｅ（％） ７２．９７６ ２７．０２４

累计贡献率 Ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｎｇｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｒａｔｅ（％） ７２．９７６ １００

表２　３１种碳源的因子载荷

犜犪犫犾犲２　犉犪犮狋狅狉犾狅犪犱犻狀犵狅犳３１犮犪狉犫狅狀狊狅狌狉犮犲狊

碳源类别

　Ｃａｒｂｏｎｓｏｕｒｃｅｇｕｉｌｄ

底物

Ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ

主成分１

ＰＣ１

主成分２

ＰＣ２

胺类 苯乙基胺Ｐｈｅｎｙｌｅｔｈｙｌａｍｉｎｅ １．０００ ０．０２５

Ａｍｉｎｅｓ 腐胺ｐｕｔｒｅｓｃｉｎｅＨ２Ｎ ０．８７９ ０．４７７

聚合物 吐温４０Ｔｗｅｅｎ４０ ０．６４９ －０．７６０

Ｐｏｌｙｍｅｒｓ 吐温８０Ｔｗｅｅｎ８０ ０．９３０ －０．３６８

α环式糊精αｃｙｃｌｏｄｅｘｔｒｉｎ ０．９９７ －０．０７６

肝糖 Ｇｌｙｃｏｇｅｎ ０．６６７ ０．７４５

氨基酸类

Ａｍｉｎｏａｃｉｄｓ

Ｌ精氨酸Ｌａｒｇｉｎｉｎｅ ０．９４０ －０．３４０

Ｌ天冬酰胺酸Ｌａｓｐａｒａｇｉｎｅａｃｉｄ ０．８８６ －０．４６４

Ｌ苯基丙氨酸Ｌｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ ０．８０５ ０．５９４

Ｌ丝氨酸Ｌｓｅｒｉｎｅ ０．９９０ ０．１４３

Ｌ苏氨酸Ｌｔｈｒｅｏｎｉｎｅ －０．７７８ ０．６２８

甘氨酰Ｌ谷氨酸 ＧｌｙｃｙｌＬｇｌｕｔａｍｉｃａｃｉｄ ０．９９８ －０．０６７

酚酸类化合物 ２羟基苯甲酸２ｈｙｄｒｏｘｙｂｅｎｚｏｉｃａｃｉｄ ０．９１７ ０．３９８

Ｐｈｅｎｏｌｉｃａｃｉｄｓ ４羟基苯甲酸基４ｈｙｄｒｏｘｙｂｅｎｚｏｉｃａｃｉｄ ０．７９４ ０．６０８

羧酸类化合物

Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ

ａｃｉｄｓ

丙酮酸甲脂 Ｍｅｔｈｙｌｐｙｒｕｖａｔｅ ０．９２５ ０．３８１

Ｄ半乳糖醛酸 Ｄｇａｌａｃｔｕｒｏｎｉｃａｃｉｄｍｏｎｏ

ｈｙｄｒａｔｅ

０．８２４ －０．５６７

γ羟基丁酸４ｈｙｄｒｏｘｙｂｕｔｙｒｉｃａｃｉｄ ０．８００ ０．６００

Ｄ葡萄胺酸Ｄｇｌｕｃａｍｉｎｅａｃｉｄ ０．９７９ －０．２０４

衣康酸Ｉｔａｃｏｎｉｃａｃｉｄ ０．８９１ ０．４５４

α丁酮酸αｋｅｔｏｂｕｔｙｒｉｃａｃｉｄ －０．９０１ ０．４３４

Ｄ苹果酸Ｄｍａｌｉｃａｃｉｄ １．０００ ０．０１１

糖类物质

Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ

β甲基Ｄ葡萄糖苷 ＭｅｔｈｙｌｂｅｔａＤ

ｇｌｕｃｏｐｙｒａｎｏｓｉｄｅ

１．０００ ０．０２６

Ｄ半乳糖内酯Ｄｇａｌａｃｔｏｓｅｌａｃｔｏｎｅ ０．７３８ －０．６７５

Ｄ木糖Ｄｘｙｌｏｓｅ －０．２０４ －０．９７９

Ｉ赤藻糖醇Ｉｅｒｙｔｈｒｉｔｏｌ ０．７１０ ０．７０４

Ｄ甘露醇Ｄｍａｎｎｉｔｏｌ ０．９７１ ０．２４０

Ｎ乙酰基Ｄ葡萄胺 ＮａｃｅｔｙｌＤ

ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｅ

－０．９３１ ０．３６４

Ｄ纤维二糖Ｄｃｅｌｌｏｂｉｏｓｅ ０．９３９ －０．３４５

葡萄糖１磷酸盐 Ｇｌｕｃｏｓｅ１ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ０．７８９ －０．６１５

αＤ乳糖αＤｌａｃｔｏｓｅ ０．７５４ ０．６５６

Ｄ，Ｌα甘油Ｄ，Ｌａｌｐｈａｇｌｙｃｅｒｏｌ －０．２１４ ０．９７７

４８１ ＡＣＴＡＰＲＡＴＡＣＵＬＴＵＲＡＥＳＩＮＩＣＡ（２０１７） Ｖｏｌ．２６，Ｎｏ．１０



　　微生物代谢的多样性指数分析能够准确地反映微生物群落功能多样性的变化，Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数（犎、犇、

犈）和碳源利用丰富度指数（犛）是表征群落多样性的常用指标
［３０］。犇值越高，群落多样性越高；犎 值越高，说明所

含物种越丰富；犈值越高，说明群落越均一；犛值越高，说明可利用碳源种类越多
［３１］。意大利苍耳的犎、犇和犛均

显著地高于苍耳和ＣＫ。说明意大利苍耳根际土壤微生物群落的功能多样性显著高于苍耳和对照，这与上述结

果一致。

将ＥＣＯ板上的３１种碳源分为６类，即聚合物类、氨基酸类、羧酸类、糖类、胺类和酚酸类。与苍耳相比，意大

利苍耳明显提高了微生物对胺类和酚酸类碳源的利用，且提高了根际微生物对糖类碳源（４个）、氨基酸类碳源（１

个）、多聚物类碳源（２个）和羧酸类碳源（３个）的利用。糖类、氨基酸类和羧酸类是植物根系分泌物的主要成分，

糖类是微生物代谢利用最广的碳源，羧酸类与病菌的感染密切相关，酚酸类是重要的化感物质［３２］，有研究表明菊

科入侵植物有分泌化感物质和聚集对自身有益微生物的能力，从而抑制周围本土植物的生长［３３］，Ｓｅｅｍａ等
［３４］发

现飞机草（犈狌狆犪狋狅狉犻狌犿狅犱狅狉犪狋狌犿）对土壤微生物有聚集作用。

主成分分析（ＰＣＡ）能较好地描述不同土壤微生物群落对碳源的利用状况及其代谢特征
［３５］，用以分析不同种

类植物对土壤微生物碳源的利用是否存在差异［３６３７］。样本在主成分上的得分和微生物对碳源底物的利用能力相

关［３８］。荷载因子表示绝对值越大，该碳源影响较大，第一主成分解释了大部分变异，与第一主成分有较高相关性

的碳源有２１个，胺类２个，聚合物类２个，氨基酸类５个，酚酸类化合物１个，羧酸类化合物７个，糖类物质４个。

结果表明入侵植物意大利苍耳改变了根际微生物对碳源的利用，其中糖类物质，羧酸类化合物、氨基酸类和聚合

物类是微生物利用的主要碳源。

本研究表明入侵植物意大利苍耳和本地植物苍耳土壤微生物群落功能多样性存在明显差异，且意大利苍耳

根际的土壤微生物群落功能多样性显著高于苍耳。大量研究表明外来植物入侵改变了入侵地的土壤微生物群落

结构［３９４１］，并认为对入侵地土壤微生物群落的影响是其成功入侵的原因之一［４２４３］。入侵植物之所以会改变入侵

地的土壤微生物群落功能多样性，是因为不同植物根系分泌物不同，根系分泌物的化学成分亦不同，根系周转速

率通常存在差异，因此外来植物在成功入侵后会改变根际与土壤间的物质运输，从而影响土壤微生物的结构和功

能［３０］；另外，外来植物与本地植物地上部分的差异（例如凋落物数量和质量）也会影响土壤微生物［４４］。此外，外

来植物也会通过影响入侵地土壤的水分、ｐＨ和土壤的理化特性等间接地影响土壤微生物的多样性
［４］。

４　结论

通过对入侵植物意大利苍耳、本地植物苍耳和对照的土壤微生物群落功能多样性的研究表明，意大利苍耳显

著提高了根际土壤微生物３１种碳源的平均颜色变化率（犃犠犆犇）（７２ｈ，犘＜０．０５），犃犠犆犇 变化规律如下：意大

利苍耳＞苍耳＞ＣＫ，意大利苍耳的犃犠犆犇值分别比苍耳和ＣＫ的高３６．５９％和７６．８４％；意大利苍耳的犎、犇、犛

均显著高于苍耳和空白对照；碳代谢指纹图谱分析表明意大利苍耳和苍耳的碳源利用存在显著差异，意大利苍耳

显著提高了根际微生物对胺类、酚酸类、氨基酸类和糖类等碳源的利用；主成分分析（ＰＣＡ）表明，两种植物根际土

壤微生物碳源利用特征出现分异，糖类物质、羧酸类化合物、多聚物和氨基酸类是根际微生物利用的主要碳源。

意大利苍耳改变了入侵地土壤微生物群落的结构及功能，显著提高了根际土壤微生物的功能多样性和对土壤碳

源的利用效率，形成了有益于自身生长的土壤微生态环境，这很可能是其成功入侵并疯狂扩散的原因之一。
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