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　　摘要：以滴灌和大水漫灌２种不同灌溉方式下红花根际土和非根际土为研究对象，采用Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯ微平板检测
法对土壤微生物群落功能多样性进行研究。结果显示，２种不同灌溉方式下红花根际土含水率以及全氮、全钾、全磷、
有机质、碱解氮、速效钾、速效磷含量均高于非根际土壤，而电导率、ｐＨ值则低于非根际土，滴灌下红花根际土中大部
分理化因子的含量大于大水漫灌；滴灌下的过氧化氢酶、碱性磷酸酶、纤维素酶活性显著高于大水漫灌；滴灌下平均颜

色变化率（ＡＷＣＤ）、香农多样性指数（Ｈ）、丰富度指数均整体高于大水漫灌。说明滴灌有助于改善微生物的生存环
境，提高土壤微生物群落功能多样性，进而增强应对外界环境影响的能力。
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　　红花（ＣａｒｔｈａｍｕｓｔｉｎｃｔｏｒｉｕｓＬ．）别称草红花和菊红花，是
菊科红花属中唯一的栽培品种，是菊科植物的干燥管状花，属

于双子叶植物，为一年或两年生草本植物。在我国，红花是一

种传统的药材，同时是集饲料、油料、染料等多种功能为一体

的重要经济作物，有着广阔的开发前景［１］。红花喜温暖干

燥、土壤排水性能好的生态环境，具有耐寒、耐旱、耐盐碱等特

性，同时其对土壤的肥力要求也不是特别高，因此栽培管理比

较简便。目前红花已被广泛栽种于全球范围内，调查结果显

示，我国４个主要的红花产地分别为新疆吉木萨尔、河南新
乡、四川简阳、云南巍山。其中，新疆占据我国红花栽培面积

和产量的第１位，种植区主要分布于吉木萨尔、伊利、塔城、呼
图壁等地。新疆是我国红花的主要产区，产量约占全国的

８０％，被誉为“中国红花之乡”［２］。干红花远销全国各个省
份，并有部分出口国外。红花以其较高的经济和药用价值受

到国内外研究者的关注［３］。迄今为止，研究发现，红花中主

要含有黄酮醇及其苷类、查耳酮类、链烷双烯醇类、脂肪酸类、

聚炔类、甾体类等成分。然而，目前对于红花的研究主要集中

在其药理、化学成分、种质资源保存、遗传多样性、品种选育、

高效栽培管理技术以及防病防害等方面，近年来，对红花土壤

根区微生物群落多样性的研究逐渐增多。郭欢等研究发现，

丛枝菌根（ａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ，ＡＭ）从时间和空间上影响红
花根围微生物的多样性［４］。

目前在全球范围内，干旱或水资源短缺已经成为限制作

物产量的主要因素之一，随着经济和社会的发展以及全球气

候变暖的加剧，干旱缺水形势日益严峻［５］。新疆昌吉州吉木

萨尔县位于新疆维吾尔自治区天山北麓东端，为红花的主要

产地之一，该地区干旱缺水，水资源短缺成为土地开发利用的

主要限制因素之一［６］。由于技术落后、资金短缺等方面原

因，传统落后的大水漫灌一直沿用至今。但是，随着水资源紧

缺与需水量逐年增加之间矛盾的日益加剧，大水漫灌正在逐

渐被现代化节水模式所取代。随着我国节水灌溉技术的普及

和发展，近几年，滴灌在我国逐渐被重视并得到了前所未有的

推广。滴灌不仅是干旱缺水地区一种有效利用水资源的灌溉

方式，同时也是现代化农业技术措施的有效载体。滴灌能够

遵从作物耗水规律，均匀缓慢、适时适量地供水，使作物根层

土壤保持最佳的水分含量、通气状态、养分含量等，为作物生

长发育创造良好的环境［７］。２０世纪以来，人们认识到不同植
物之间和相同植物不同品种之间存在水分利用效率差异。为

此，进行滴灌和大水漫灌２种不同灌溉方式下新疆栽培红花
根区微生物功能多样性研究，以期为提高红花产量和优化栽

培管理措施提供一定的理论参考依据。

土壤微生物群落对土壤中的物质和能量循环发挥着至关

重要的作用，是土壤生态系统中最为活跃的部分［８］，９０％左
右的土壤反应过程都有微生物的参与［９－１０］。根际是一个由

根系分泌物输入高能量而使得微生物剧烈活动的生态系统，

同时是植物和微生物进行物质与能量交流较活跃的土壤微

区，也是近年来国内外土壤微生物研究的热点［１１］。根际土壤

微生物可以影响土壤营养的分解、转化以及植物对营养物质

的吸收利用，是衡量土壤肥力和养分含量的重要指标。各级

土壤微生物群落结构与作物产量密切相关，微生物种群结构

失衡是导致药用作物发病和减产的主要原因之一［１］。土壤

微生物多样性对土壤生态系统的结构和功能有一定的影响，

参与维持土壤生产力，是评价土壤质量的重要参考指标之一。

研究作物与其根际土壤微生物多样性之间的关系，对进一步

了解作物品种遗传性、土壤适应性和制定栽培管理方案具有
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重要参考意义。

Ｇａｒｌａｎｄ等首次采用 Ｂｉｏｌｏｇ微孔板对微生物群落功能多
样性进行描述［１２］，此后该技术被广泛用于评价环境微生物群

落功能多样性［１３］。目前 Ｂｉｏｌｏｇ技术已被广泛应用于对土壤
微生物群落功能多样性的评价，例如比较不同土壤类型、同类

土壤不同植物物种根际、不同植被根际土壤微生物群落的功

能多样性。

本研究采用Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯ微平板检测法，以滴灌和大水
漫灌２种不同灌溉方式下栽培红花根际土和非根际土为研究
对象，探讨２种不同灌溉方式下红花分区微生物的多样性。

１　研究区概况

研究区位于新疆昌吉州吉木萨尔县北庭镇农六师红旗农

场分厂一连，该区位于新疆维吾尔自治区天山北麓东端，准噶

尔盆地东南缘（８８°３０′～８９°３０′Ｅ，４３°３０′～４５°３０′Ｎ）。属温带
大陆性气候，冬季长而严寒，夏季短而炎热，春秋季节不明显，

干旱且降水量少，昼夜温差大。年平均气温为７．０℃，年平均
日照时数为２８６１．１ｈ。

２　研究方法

２．１　样品采集
灌溉方式为滴灌、大水漫灌，以２０１６年６月在新疆昌吉

州吉木萨尔县北庭镇红旗农场随机选取的长势、株丛大小等

相似的红花地作为样地。在样地内设置３个５ｍ×５ｍ的样
方，在每个样方内随机选取５～１０株植株作为样本，在植株根
处挖取与根系深度（约为２０ｃｍ）相同的土壤剖面（注意采集
植物根系土壤时要小心地进行），剔除植物残根、石砾以及周

围的杂土，将完整的根系装入无菌封口袋内，迅速带回实验

室，将根系上剥离的土（控制在根系周围１．０～２．５ｍｍ以内）
作为根际土壤样品；同时在每个样方内采集与植株根系等深

度的外围土壤并进行混合。根际土壤样品与其外围土壤样品

均放入４℃冰箱内保存，用于土壤理化性质、微生物功能多样
性分析［１４］。将试验中用到的土壤分别命名为滴灌红花根际

土（ＤＧ）、滴灌红花非根际土（ＤＦ）、大水漫灌红花根际土
（ＳＧ）、大水漫灌红花非根际土（ＳＦ）。
２．２　土壤理化性质的测定

土壤含水率采用烘干法测定；电导率采用电导法测定；土

壤中有机质含量的测定采用重铬酸钾容量法 －外加热法；土
壤全氮含量的测定采用半微量凯氏法；碱解氮含量的测定采

用碱解扩散法；全磷含量的测定采用酸溶－钼锑抗比色法；速
效磷含量的测定采用 ＮａＨＣＯ３浸提 －钼锑抗比色法；全钾含
量的测定采用ＨＦ－ＨＣｌＯ４消煮－火焰光度计法；速效钾含量
的测定采用乙酸铵浸提 －火焰光度计法；土壤 ｐＨ值测定时
的水土体积比为２．５∶１．０［１５］。
２．３　土壤中酶活性的测定

土壤蔗糖酶、纤维素酶活性的测定采用３，５－二硝基水
杨酸比色法；脲酶活性的测定采用苯酚钠比色法；过氧化氢酶

活性的测定采用高锰酸钾滴定容量法；碱性磷酸酶活性采用

磷酸苯二钠比色法测定。

２．４　土壤微生物功能多样性Ｂｉｏｌｏｇ测定
本试验采用 Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯ微平板检测法（Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯ

ＰｌａｔｅＴＭ）进行土壤微生物活性和功能多样性测定。每个
Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯ板内包含９６个小孔，设３次重复，每组重复含１
个对照和３１种碳源［１６］。

将Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯ平板（ＢＩＯＬＯＧ公司）从冰箱中取出，预
热至２５℃，称取相当于１０ｇ干质量的鲜土，将其加入到装有
９０ｍＬ无菌ＮａＣｌ溶液（质量浓度为０．８５％）的三角瓶中，封
口后在１７０ｒ／ｍｉｎ摇床上振荡１５ｍｉｎ，静置 １０ｍｉｎ后，取上
清，将土壤溶液按１０倍梯度依次稀释至１０－３稀释度，用８道
移液器取１５０μＬ土壤溶液稀释液分别加入 Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯ平
板的微孔中。最后将接种好的微孔板置于２５℃恒温培养箱
中避光培养１６８ｈ，每隔１２ｈ在Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯＰｌａｔｅＴＭ读盘机
上用ＢｉｏｌｏｇＲｅａｄｅｒ４．２软件读取 ５９０ｎｍ波长下的吸光度
（Ｄ５９０ｎｍ）

［１７］。

２．５　数据分析
培养７２ｈ的土壤微生物处于代谢旺盛期，因此将该培养

条件下的数据用于土壤微生物碳源利用分析和主成分分析。

（１）Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯ平板上每个微孔的平均颜色变化率
（ＡＷＣＤ）可用于表示微生物种群碳源代谢强度，是反映土壤
微生物活性及功能多样性的一个重要指标［１８］，计算公式

如下：

ＡＷＣＤ＝∑（Ｃｉ－Ｒ）／３１。
式中：Ｃｉ表示Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯ平板上每个微孔在５９０ｎｍ波长下
的光密度值；Ｒ表示空白微孔 Ａｉ的光密度值，其中 Ｃｉ－Ｒ小
于０．０６的数值按０处理；３１表示Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯ平板上碳源的
种类数为３１。

（２）微生物多样性指数（Ｈ）采用 Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ指数
法计算，用于评估物种的丰富度，称为香农多样性指数（Ｈ），
计算公式［１３］如下：

Ｈ＝－∑ｐｉ×ｌｇｐｉ。
式中：ｐｉ为第ｉ孔相对吸光度与整个平板相对吸光度总和的
比率；ｐｉ＝（Ｃｉ－Ｒｉ）／∑（Ｃｉ－Ｒｉ），Ｒｉ为对照孔的吸光度。
　　（３）微生物均匀度指数（Ｅ），计算公式如下：

Ｅ＝Ｈ／ｌｎＳ。
式中：Ｓ为Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯ平板上有颜色变化的孔数。

（４）微生物优势度指数（Ｄ）用于评估某些最常见种的优
势度，计算公式如下：

Ｄ＝１－∑ｐｉ
２。

　　（５）丰富度指数（Ｓ）：微生物群落利用碳源种类的数目，
即Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯ平板上有颜色变化的孔数。

所有数据的计算与处理采用 ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ２００７软件，
差异显著性分析采用 ＳＰＳＳ１９．０软件，画图采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ
Ｅｘｃｅｌ２００７和Ｏｒｉｇｉｎ８．５软件。

３　结果与分析

３．１　不同灌溉方式下栽培红花根区土壤理化性质的比较
从表１可以看出，滴灌下红花根际土的电导率、ｐＨ值比

非根际土低３４９．３４μＳ／ｃｍ、０．１６，根际土含水率及全氮、全
钾、全磷、有机质、碱解氮、速效钾、速效磷含量均高于非根际

土；大水漫灌红花根际土 ｐＨ值、电导率低于非根际土，含水
率及全氮、全钾、全磷、有机质、碱解氮、速效钾、速效磷含量均

高于非根际土。滴灌方式下的根际土土壤理化性质指标除
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表１　不同灌溉方式对红花根际土和非根际土土壤理化性质的影响

土壤

类型
ｐＨ值 电导率

（μＳ／ｃｍ）
含水率

（％）
全氮含量

（ｇ／ｋｇ）
全钾含量

（ｇ／ｋｇ）
全磷含量

（ｇ／ｋｇ）
有机质含量

（ｇ／ｋｇ）
碱解氮含量

（ｍｇ／ｋｇ）
速效钾含量

（ｍｇ／ｋｇ）
速效磷含量

（ｍｇ／ｋｇ）
ＤＧ ８．３５±０．０４ｂ２２６．３３±２３．４４ｄ１６．７４±１．２２ａ０．５６±０．０２ａ ０．３４±０．０２ａ ０．７６±０．０３ａ２２．６９±１．４１ａ８５．７５±２．１３ａ４０１．４８±３６．５５ａ９．２１±０．６５ａ
ＤＦ ８．５１±０．０８ａ５７５．６７±３１．２８ａ１４．３２±０．８９ｂ０．５１±０．０３ｂ ０．３０±０．０３ｂ ０．７１±０．０５ｂ２１．４５±１．６７ｂ５７．１７±０．４７ｃ２７０．４３±１５．３６ｃ５．２５±０．４５ｃ
ＳＧ ８．４４±０．０５ｂ２５３．６７±１４．５７ｃ１４．７４±０．６８ｂ０．５２±０．０３ｂ ０．３１±０．０７ｂ ０．６７±０．０４ｃ２２．１５±０．８７ａｂ７５．８３±１．４５ｂ３８０．５１±２３．４５ｂ６．４２±０．７２ｂ
ＳＦ ８．５８±０．０７ａ４５３．６７±１９．１４ｂ１３．２７±０．８３ｃ０．４９±０．０２ｃ ０．２８±０．０５ｃ ０．５６±０．１１ｄ２１．６４±１．５９ｂ５７．１７±０．７６ｃ２４４．７３±１８．６７ｄ５．０３±０．８１ｄ

　　注：同列数据后不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）。表２同。

ｐＨ值和电导率外均大于大水漫灌方式。
３．２　不同灌溉方式下栽培红花根区土壤中酶活性比较

从表２可以看出，滴灌、大水漫灌红花根际土过氧化氢酶
活性与非根际土没有显著性差异，但滴灌下的过氧化氢酶活

性显著高于大水漫灌。大水漫灌红花根际土的脲酶活性与非

根际土没有显著性差异，而滴灌红花根际土的脲酶活性显著

大于非根际土。滴灌红花根际土的碱性磷酸酶和纤维素酶活

性显著高于非根际土，大水漫灌也有类似的结果，且滴灌下的

纤维素酶活性显著高于大水灌溉。滴灌、大水漫灌红花根际

土蔗糖酶活性不存在显著性差异，但２种灌溉方式下红花根
际土蔗糖酶活性均显著高于非根际土，其中大水漫灌下红花

根际土的蔗糖酶活性约是非根际土的１．６倍。

表２　不同灌溉方式对红花根际土和非根际土壤酶活性的影响

土壤类型
土壤酶活性

过氧化氢酶（Ｕ／ｇ） 脲酶（Ｕ／ｇ） 碱性磷酸酶［ｎｍｏｌ／（ｄ·ｇ）］ 纤维素酶（Ｕ／ｇ） 蔗糖酶（Ｕ／ｇ）
ＤＧ ３９．１４±０．４７ａ １６．７９±１．５５ａ １８２．９９±１８．７３ａ ２５．９２±１．４４ａ ８７２９．１４±２２３．６７ａ
ＤＦ ３８．２２±１．６２ａ １０．７７±０．８７ｂ １５６．８５±８．６７ｃ ２０．２８±１．１２ｂ ８１９５．４８±３５１．４４ｂ
ＳＧ ２５．５７±１．２１ｂ ９．９０±０．６６ｃ １７４．２８±９．１２ｂ ７．１２±０．４５ｃ ８６５２．９１±３１９．２２ａ
ＳＦ ２５．１６±１．８３ｂ ９．５１±０．７３ｃ １３０．７１±７．５５ｄ ４．２７±０．２３ｄ ５４６３．６６±１１６．８８ｃ

３．３　不同灌溉方式下栽培红花根区微生物的ＡＷＣＤ比较
ＡＷＣＤ是反映土壤微生物对总体碳源利用效率的指标，

在一定程度上能够体现土壤微生物种群的数量和结构特

征［１９］。培养开始后，每隔１２ｈ测定１次 ＡＷＣＤ，得到 ＡＷＣＤ
随时间的动态变化趋势。由图１可知，从接种到培养３６ｈ，滴
灌、大水漫灌红花根际土、非根际土的 ＡＷＣＤ均没有明显的
变化，对碳源的利用能力整体随时间的延长而增强。随着培

养时间的延长，４种不同土壤样品中的土壤微生物群落的
ＡＷＣＤ均整体呈增长趋势，其中滴灌红花根际土微生物群落
的ＡＷＣＤ升高得最快，其非根际土的 ＡＷＣＤ次之，而大水漫
灌红花根际土和非根际土的土壤微生物群落 ＡＷＣＤ变化趋
势相近，较滴灌方式缓慢，表明滴灌方式下红花根区土壤微生

物活性较大水灌溉方式下高。

３．４　不同灌溉方式下栽培红花根区土壤微生物群落功能多
样性的比较

土壤微生物群落功能多样性是表示土壤微生物群落状态

与功能的指标，反映了土壤微生物的生态特征。香农多样性

指数（Ｈ）、均匀度指数（Ｅ）、优势度指数（Ｄ）和丰富度指数
（Ｓ）等可以从不同的方面反映土壤微生物群落功能多样性，

均为应用较为广泛的群落多样性指数。表３中列出了２种不
同灌溉方式下红花根际土、非根际土在培养７２ｈ后所利用碳
源的多样性指数。

从表３可以看出，滴灌、大水漫灌红花根际土的微生物香
农多样性指数高于非根际土；滴灌条件下根际土的微生物香

农多样性指数高于大水漫灌条件下。微生物均匀度指数表现

为滴灌红花非根际土（ＤＦ）＞大水漫灌红花根际土（ＳＧ）＞大
水漫灌红花非根际土（ＳＦ）＞滴灌红花根际土（ＤＧ）。微生物
丰富度指数均表现为滴灌红花根际土（ＤＧ）＞大水漫灌红花
根际土（ＳＧ）＞滴灌红花非根际土（ＤＦ）＞大水漫灌红花非根
际土（ＳＦ）。２种灌溉方式下微生物优势度指数无明显差异，
但根际土的微生物优势度指数均低于非根际土。

４　结论与讨论

土壤微生物群落在土壤生态系统中发挥着关键作用，例

如在地球化学循环及能量流动、土壤肥力演变、土壤有机质的

代谢等方面都起着重要作用。根际是植物和微生物进行物质

和能量交流的活跃土壤区域，植物根际及微生物组成了一个

微生态系统，根际微生物可以影响土壤营养物质的分解和转

化、植物根系对土壤营养物质的分解和转化、植物根系对土壤

营养物质的吸收利用，其多样性是衡量土壤肥力和养分的一

个重要指标［２０］。徐鸿斌等的研究结果显示，红花根际土壤微

生物磷脂脂肪酶生物标记组成丰富，且不同基因型的拟南芥

之间根际微生物群落差异显著［２０］。彭振宝等的研究结果表

明，根际土壤微生物对于农药甲拌磷的污染干扰能力强于非

根际土壤［２１］。研究根际土壤微生物种群结构和功能，对于了

解农作物生态系统的活动性和稳定性十分重要。

土壤微生物与红花的生长密切相关，目前人们对红花的

研究多集中在其药理或栽培技术等方面，而对红花微生物的

研究相对较少。陆爽等对新疆栽培红花不同生长期的土壤微
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表３　不同灌溉方式下土壤微生物群落功能多样性指数

土壤类型
土壤微生物群落功能多样性

香农多样性指数 均匀度指数 优势度指数 丰富度指数

ＤＧ １．２２７８±０．２７９０ ０．３４０２±０．０９６７ ０．９６３０±０．００４１ ２６．００±１．７０
ＤＦ １．１４４５±０．４０１０ ０．４５９２±０．０９１９ ０．９８８７±０．０２０５ ２３．００±０．４７
ＳＧ １．１９５３±０．１８７５ ０．３８９５±０．０３４３ ０．９６６４±０．０１６３ ２５．００±２．８３
ＳＦ １．１０３７±０．２５０９ ０．３６３４±０．０６５９ ０．９８０７±０．０１６４ ２２．００±１．６３

生物群落结构进行研究，结果发现，微生物总数由大到小依次

为伸长期、种子成熟期、莲座期、花期［２２］。郭欢等研究了水肥

处理对红花根际化学计量特征的影响，结果显示，施肥对土壤

中主要营养元素如Ｃ、Ｎ、Ｐ等的含量有提高作用，合理有效的
水肥管理对土壤养分的提高有着显著意义［４］。罗丽朦等以

扁穗冰草为研究对象，分析比较其根鞘土壤和周围环境土壤

的理化性质，结果发现，根鞘土壤的有机质、全氮、速效氮、速

效钾含量均高于周围环境土壤［２３］。

本研究结果表明，无论是在滴灌还是大水漫灌方式下，根

际土的含水率高于非根际土，这有助于确保红花生长环境中

土壤养分的有效性；根际土中有机质、全氮、速效钾、全磷、速

效磷含量均高于非根际土，说明根际土中植物生长的必要养

分含量高于非根际土，能够更有效地发挥其保持土壤养分和

肥力的功能，这一点与徐鸿斌等的研究结果［２０］是一致的。而

关于植物根际及土壤微生物组成的特殊微生态系统中复杂的

关系，还需要进一步研究。

Ｂｉｏｌｏｇ技术通过测定微生物对不同碳源利用程度来表征
其代谢活性及其功能多样性，通过 ＡＷＣＤ值来表示微生物群
落对碳源的代谢能力，且 ＡＷＣＤ值可作为土壤微生物活性的
有效指标。采用香农多样性指数及均匀度指数表示群落的丰

富度，其值越大说明群落多样性越高。植物根系的代谢活动

能为微生物提供多种营养物质和稳定的生长条件，且对土壤

微生物群落的生长与代谢具有激活作用［１６］。微生物群落多

样性指数可综合性体现物种的均匀度和丰富度，多样性指数

的变化可以反映微生物群落功能多样性的变化，然而选择分

析的多样性指数不同，得出的试验结果也会有所差异。

本研究中，ＡＷＣＤ在培养的３６ｈ内无明显变化，在 ０～
３６ｈ微生物处于适应期阶段，在３６ｈ之后，微生物逐渐进入
对数增长期，并在７２ｈ后基本进入稳定期，不同土壤样品的
ＡＷＣＤ随时间的变化曲线基本呈近 Ｓ型，这符合微生物利用
基质生长的一般规律。在３６～７２ｈ范围内，ＡＷＣＤ呈现上升
趋势，说明在培养的３６～７２ｈ内微生物对碳源的利用能力
强，代谢活性高。在不同的灌溉方式下，根际土的 ＡＷＣＤ均
整体高于非根际土，说明根际土中较高的有机质含量可以提

高土壤微生物群落的代谢活性。微生物丰富度指数表现为滴

灌红花根际土＞大水漫灌红花根际土＞滴灌红花非根际土＞
大水漫灌红花非根际土，表明植物根际土的微生物丰富度高

于非根际土，说明植物根际土微生物群落的多样性较高［１４］。

新疆是我国红花的主产区之一，种植面积占全国的６０％
以上，产量已占全国总产量的８０％。其干爽的气候，丰富的
光热资源，较大的昼夜温差，为红花的生长栽培提供了非常适

宜的条件，红花已成为新疆塔城地区、兵团农六师等地的支柱

产业之一。然而，新疆的红花栽培也不断面临着新的问题，部

分红花品种在长期的栽培过程中不断退化，并且长期的粗放

栽培管理以及缺乏科学规划的灌溉和施肥等，造成红花生长

受到胁迫，降低了红花药材质量。谭勇等对不同栽培方式下

的红花产量和品质进行了研究，结果发现，滴灌栽培条件下红

花的产量较高［３］。

本研究比较２种灌溉方式下红花根际土和非根际土的微
生物群落多样性，结果发现，不论是根际土还是非根际土，在滴

灌下土壤全氮、全钾、速效钾、全磷、速效磷含量均高于大水漫

灌灌溉方式，说明滴灌下土壤中植物生长的必要养分含量高于

大水漫灌，可以更有效地发挥其保持土壤养分和肥力的功能。

同时ＡＷＣＤ、丰富度指数在滴灌方式下均整体较大水灌溉高。
表明滴灌下红花的有机质含量、根区土壤微生物功能多样性大

部分高于大水漫灌条件下，这与已有的研究结果［２２］一致。

总之，根际是植物和微生物进行物质和能量交流的活跃

土壤区域，根际微生物较非根际微生物更能影响土壤肥力、微

生物功能多样性。与大水漫灌相比，滴灌可以提高根际土壤

有机质含量，改善微生物的生存环境，提高土壤微生物群落功

能多样性，进而增强应对外界环境影响的能力。

参考文献：

［１］徐鸿斌，王绍明，蒋　静，等．新疆栽培红花根际土壤微生物群落
磷脂脂肪酸生物标记多样性分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０１４，４２
（１２）：３６４－３６８，４４１．

［２］朱明娟．新疆红花的研究进展及发展前景［Ｊ］．科技信息（科学
教研），２００８（２５）：４０，４７．

［３］谭　勇，王　恒，高宝博，等．不同栽培方式对红花产量和品质的
影响［Ｊ］．中国林副特产，２０１１（２）：４－６．

［４］郭　欢，曾广萍，刘红玲，等．丛枝菌根真菌对红花根围微生物多
样性特征的影响［Ｊ］．微生物学通报，２０１３，４０（７）：１２１４－１２２４．

［５］董宝娣，师长海，乔匀周，等．不同灌溉条件下不同类型冬小麦产
量水分利用效率差异原因分析［Ｊ］．中国生态农业学报，２０１１，１９
（５）：１０９６－１１０３．

［６］王真真，李　宏，苗乾乾，等．坐果期不同灌溉条件下枣树光合特
性研究［Ｊ］．中南林业科技大学学报，２０１５，３５（５）：５９－６３，６９．

［７］贺　伟．不同灌溉方式对燕麦光合及土壤生物特性的影响［Ｄ］．
呼和浩特：内蒙古农业大学，２０１３．

［８］ＣｏｌｅｍａｎＤＣ，ＣｒｏｓｓｌｅｙＤＡ，ＨｅｎｄｒｉｘＰＦ，ｅｔａｌ．Ｆｕｎｄａｍｅｎｔａｌｓｏｆｓｏｉｌ
ｅｃｏｌｏｇｙ［Ｍ］．Ｌｏｎｄｏｎ：ＡｃａｄｅｍｉｃＰｒｅｓｓ，１９９６：４８－７７．

［９］ＫｏｎｏｐｋａＡ，ＯｌｉｖｅｒＬ，ＴｕｒｃｏＲＦ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｕｓｅｏｆｃａｒｂｏｎｓｕｂｓｔｒａｔｅ
ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎｐａｔｔｅｒｎｓｉｎｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌａｎｄｅｃｏｌｏｇｉｃａｌｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ［Ｊ］．
ＭｉｃｒｏｂｉａｌＥｃｏｌｏｇｙ，１９９８，３５（２）：１０３－１１５．

［１０］ＰａｎｋｈｕｒｓｔＣＥ，Ｏｐｈｅｌ－ＫｅｌｌｅｒＫ，ＤｏｕｂｅＢＭ，ｅｔａｌ．Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ
ｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｉｎａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌｓｙｓｔｅｍｓ［Ｊ］．Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ａｎｄＣｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ，１９９６，５（２）：１９７－２０９．

［１１］ＣｏｃｋｉｎｇＥＣ．Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃｃｏｌｏｎｉｚａｔｉｏｎｏｆｐｌａｎｔｒｏｏｔｓｂｙｎｉｔｒｏｇｅｎ－
ｆｉｘｉｎｇｂａｃｔｅｒｉａ［Ｊ］．ＰｌａｎｔａｎｄＳｏｉｌ，２００３，２５２（１）：１６９－１７５．

（下转第３１１页）

—４０３— 江苏农业科学　２０１９年第４７卷第１０期



［６９］ＹａｍａｓａｋｉＨ，ＡｂｄｅｌｇｈａｎｙＳＥ，ＣｏｈｕＣＭ，ｅｔａｌ．Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｃｏｐｐｅｒ
ｈｏｍｅｏｓｔａｓｉｓｂｙｍｉｃｒｏ－ＲＮＡｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ［Ｊ］．ＴｈｅＪｏｕｒｎａｌｏｆ
ＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＣｈｅｍｉｓｔｒｙ，２００７，２８２（２２）：１６３６９－１６３７８．

［７０］ＳｕｎｋａｒＲ，ＫａｐｏｏｒＡ，ＺｈｕＪＫ．Ｐｏｓｔｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌｉｎｄｕｃｔｉｏｎｏｆｔｗｏ
Ｃｕ／ＺｎｓｕｐｅｒｏｘｉｄｅｄｉｓｍｕｔａｓｅｇｅｎｅｓｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｉｓｍｅｄｉａｔｅｄｂｙ
ｄｏｗｎｒｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆｍｉＲ３９８ ａｎｄ ｉｍｐｏｒｔａｎｔｆｏｒｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｓｔｒｅｓｓ
ｔｏｌｅｒａｎｃｅ［Ｊ］．ＴｈｅＰｌａｎｔＣｅｌｌ，２００６，１８（８）：２０５１－２０６５．

［７１］ＢｅｒｔｈｅｔＳ，ＤｅｍｏｎｔｃａｕｌｅｔＮ，ＰｏｌｌｅｔＢ，ｅｔａｌ．ＤｉｓｒｕｐｔｉｏｎｏｆＬＡＣＣＡＳＥ４
ａｎｄ１７ｒｅｓｕｌｔｓｉｎｔｉｓｓｕｅ－ｓｐｅｃｉｆｉｃａｌｔｅｒａｔｉｏｎｓｔｏｌｉｇｎｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆ
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａｓｔｅｍｓ［Ｊ］．ＴｈｅＰｌａｎｔＣｅｌｌ，２０１１，２３（３）：
１１２４－１１３７．　

［７２］ＲａｖｅｔＫ，ＤａｎｆｏｒｄＦＬ，ＤｉｈｌｅＡ，ｅｔａｌ．Ｓｐａｔｉｏｔｅｍｐｏｒａｌａｎａｌｙｓｉｓｏｆ
ｃｏｐｐｅｒｈｏｍｅｏｓｔａｓｉｓｉｎＰｏｐｕｌｕｓｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａｒｅｖｅａｌｓａｎｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒｒｅｍｏｄｅｌｉｎｇｆｏｒａｐｒｅｆｅｒｅｎｔｉａｌａｌｌｏｃａｔｉｏｎｏｆｃｏｐｐｅｒｔｏ
ｐｌａｓｔｏｃｙａｎｉｎｉｎｔｈｅｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｓｏｆｄｅｖｅｌｏｐｉｎｇｌｅａｖｅｓ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔ
Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２０１１，１５７（３）：１３００－１３１２．

［７３］ＣａｒｄｏｎＧ，ＨｈｍａｎｎＳ，ＫｌｅｉｎＪ，ｅｔａｌ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓａｔｉｏｎｏｆ
ｔｈｅＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓＳＢＰ－ｂｏｘｇｅｎｅｓ［Ｊ］．Ｇｅｎｅ，１９９９，２３７（１）：９１－
１０４．　

［７４］Ｐｅｒｅａ－ＧａｒｃíａＡ，Ａｎｄｒéｓ－ＢｏｒｄｅｒíａＡ，ＡｎｄｒéｓＳＭ Ｄ，ｅｔａｌ．
Ｍｏｄｕｌａｔｉｏｎｏｆｃｏｐｐｅｒｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙｒｅｓｐｏｎｓｅｓｂｙｄｉｕｒｎａｌａｎｄｃｉｒｃａｄｉａｎ
ｒｈｙｔｈｍｓｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ
Ｂｏｔａｎｙ，２０１６，６７（１）：３９１－４０３．

［７５］ＺｈａｎｇＨ，ＺｈａｏＸ，ＬｉＪ，ｅｔａｌ．ＭｉｃｒｏＲＮＡ４０８ｉｓｃｒｉｔｉｃａｌｆｏｒｔｈｅＨＹ５－
ＳＰＬ７ｇｅｎｅｎｅｔｗｏｒｋｔｈａｔｍｅｄｉａｔｅｓｔｈｅｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｄｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｌｉｇｈｔ
ａｎｄｃｏｐｐｅｒ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＣｅｌｌ，２０１４，２６（１２）：４９３３－４９５３．

［７６］ＰｅｓａｒｅｓｉＰ，Ｓｃｈａｒｆｅｎｂｅｒｇ Ｍ，Ｗｅｉｇｅｌ Ｍ，ｅｔ ａｌ． Ｍｕｔａｎｔｓ，
ｏｖｅｒｅｘｐｒｅｓｓｏｒｓ，ａｎｄｉｎｔｅｒａｃｔｏｒｓｏｆＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｐｌａｓｔｏｃｙａｎｉｎｉｓｏｆｏｒｍｓ：
ｒｅｖｉｓｅｄｒｏｌｅｓｏｆｐｌａｓｔｏｃｙａｎｉｎｉｎｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃｅｌｅｃｔｒｏｎｆｌｏｗａｎｄ
ｔｈｙｌａｋｏｉｄｒｅｄｏｘｓｔａｔｅ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｌａｎｔ，２００９，２（２）：２３６－２４８．

［７７］Ａｂｄｅｌ－ＧｈａｎｙＳ Ｅ．Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆｐｌａｓｔｏｃｙａｎｉｎ ｉｓｏｆｏｒｍｓｔｏ
ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓａｎｄｃｏｐｐｅｒｈｏｍｅｏｓｔａｓｉｓｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ，ｇｒｏｗｎ
ａｔｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃｏｐｐｅｒｒｅｇｉｍｅｓ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔａ，２００８，２２９（４）：７６７－７７９．

［７８］ＷｅｌｃｈｅｎＥ，ＣｈａｎＲ Ｌ，ＧｏｎｚａｌｅｚＤ Ｈ．Ｔｈｅｐｒｏｍｏｔｅｒｏｆｔｈｅ
ＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｎｕｃｌｅａｒｇｅｎｅＣＯＸ５ｂ－１，ｅｎｃｏｄｉｎｇｓｕｂｕｎｉｔ５ｂｏｆｔｈｅ
ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｃ ｏｘｉｄａｓｅ，ｄｉｒｅｃｔｓｔｉｓｓｕｅ－ｓｐｅｃｉｆｉｃ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｂｙａｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｏｆｐｏｓｉｔｉｖｅａｎｄｎｅｇａｔｉｖｅｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ

ｅｌｅｍｅｎｔｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌＢｏｔａｎｙ，２００４，５５（４０５）：
１９９７－２００４．　

［７９］ＫｌｉｅｂｅｎｓｔｅｉｎＤＪ，ＭｏｎｄｅＲＡ，ＬａｓｔＲＬ．Ｓｕｐｅｒｏｘｉｄｅｄｉｓｍｕｔａｓｅｉｎ
Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ：ａｎｅｃｌｅｃｔｉｃｅｎｚｙｍｅｆａｍｉｌｙｗｉｔｈｄｉｓｐａｒａｔｅｒｅｇｕｌａｔｉｏｎａｎｄ
ｐｒｏｔｅｉｎｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，１９９８，１１８（２）：６３７－
６５０．　

［８０］ＣｈｅｎＹＦ，ＲａｎｄｌｅｔｔＭＤ，ＦｉｎｄｅｌｌＪＬ，ｅｔａｌ．Ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎｏｆｔｈｅ
ｅｔｈｙｌｅｎｅｒｅｃｅｐｔｏｒＥＴＲ１ｔｏｔｈｅｅｎｄｏｐｌａｓｍｉｃｒｅｔｉｃｕｌｕｍｏｆＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ
［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＣｈｅｍｉｓｔｒｙ，２００２，２７７（２２）：１９８６１－
１９８６６．　

［８１］ＮａｋａｍｕｒａＫ，ＧｏＮ．Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｎｄｍｏｌｅｃｕｌａｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆｍｕｌｔｉｃｏｐｐｅｒ
ｂｌｕｅｐｒｏｔｅｉｎｓ［Ｊ］．Ｃｅｌｌｕｌａｒ＆ＭｏｌｅｃｕｌａｒＬｉｆｅＳｃｉｅｎｃｅｓ，２００５，６２
（１８）：２０５０－２０６６．

［８２］ＣａｉＸＮ，ＤａｖｉｓＥＪ，ＢａｌｌｉｆＪ，ｅｔａｌ．Ｍｕｔａｎｔｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｌａｃｃａｓｅｇｅｎｅｆａｍｉｌｙｉｎＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ［Ｊ］．
ＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌＢｏｔａｎｙ，２００６，５７（１１）：２５６３－２５６９．

［８３］ＦｒéｂｏｒｔＩ，ＳｅｂｅｌａＭ，ＳｖｅｎｄｓｅｎＩ，ｅｔａｌ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｍｏｄｅｏｆｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ
ｏｆｐｌａｎｔａｍｉｎｅｏｘｉｄａｓｅｗｉｔｈｔｈｅｍｅｃｈａｎｉｓｍ－ｂａｓｅｄｉｎｈｉｂｉｔｏｒ２－
ｂｕｔｙｎｅ－１，４－ｄｉａｍｉｎｅ［Ｊ］．ＴｈｅＦＥＢＳＪｏｕｒｎａｌ，２０００，２６７（５）：
１４２３－１４３３．

［８４］ＡｎＺ，ＪｉｎｇＷ，ＬｉｕＹ，ｅｔａｌ．Ｈｙｄｒｏｇｅｎｐｅｒｏｘｉｄｅｇｅｎｅｒａｔｅｄｂｙｃｏｐｐｅｒ
ａｍｉｎｅｏｘｉｄａｓｅｉｓｉｎｖｏｌｖｅｄｉｎａｂｓｃｉｓｉｃａｃｉｄ－ｉｎｄｕｃｅｄｓｔｏｍａｔａｌｃｌｏｓｕｒｅ
ｉｎＶｉｃｉａｆａｂａ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌＢｏｔａｎｙ，２００８，５９（４）：
８１５－８２５．　

［８５］ＭａｒｉｎａＭ，ＭａｉａｌｅＳＪ，ＲｏｓｓｉＦＲ，ｅｔａｌ．Ａｐｏｐｌａｓｔｉｃｐｏｌｙａｍｉｎｅ
ｏｘｉｄａｔｉｏｎｐｌａｙｓｄｉｆｆｅｒｅｎｔｒｏｌｅｓｉｎｌｏｃａｌｒｅｓｐｏｎｓｅｓｏｆｔｏｂａｃｃｏｔｏ
ｉｎｆｅｃｔｉｏｎｂｙｔｈｅｎｅｃｒｏｔｒｏｐｈｉｃｆｕｎｇｕｓＳｃｌｅｒｏｔｉｎｉａｓｃｌｅｒｏｔｉｏｒｕｍａｎｄｔｈｅ
ｂｉｏｔｒｏｐｈｉｃｂａｃｔｅｒｉｕｍＰｓｅｕｄｏｍｏｎａｓｖｉｒｉｄｉｆｌａｖａ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，
２００８，１４７（４）：２１６４－２１７８．

［８６］Ａｒｎｏｎ Ｄ Ｉ． Ｃｏｐｐｅｒ ｅｎｚｙｍｅｓ ｉｎ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｓ．
ＰｏｌｙｐｈｅｎｏｌｏｘｉｄｓｅｉｎＢｅｔａｖｕｌｇａｒｉｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，１９４９，２４
（１）：１－１５．

［８７］ＭａｙｅｒＡＭ．Ｐｏｌｙｐｈｅｎｏｌｏｘｉｄａｓｅｓｉｎｐｌａｎｔｓａｎｄｆｕｎｇｉ：ｇｏｉｎｇｐｌａｃｅｓ？
Ａｒｅｖｉｅｗ［Ｊ］．Ｐｈｙｔｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２００６，６７（２１）：２３１８－２３３１．

［８８］ＳｃｈｕｂｅｒｔＭ，ＰｅｔｅｒｓｓｏｎＵＡ，ＨａａｓＢＪ，ｅｔａｌ．Ｐｒｏｔｅｏｍｅｍａｐｏｆｔｈｅ
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｌｕｍｅｎｏｆＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｉｏｌｏｇｉｃａｌ
Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２００２，２７７（１０）：

櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄
８３５４－８３６５．

（上接第３０４页）
［１２］ＧａｒｌａｎｄＪＬ，ＭｉｌｌｓＡ Ｌ．Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆ

ｈｅｔｅｒｏｔｒｏｐｈｉｃｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓｏｎｔｈｅｂａｓｉｓｏｆｐａｔｔｅｒｎｓｏｆ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ－ｌｅｖｅｌｓｏｌｅ－ｃａｒｂｏｎ－ｓｏｕｒｃｅｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ａｐｐｌｉｅｄ
ａｎｄＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＭｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ，１９９１，５７（８）：２３５１－２３５９．

［１３］王文鹏，毛如志，陈建斌，等．种植方式对玉米不同生长期土壤
微生物群落功能多样性的影响［Ｊ］．中国生态农业学报，２０１５，
２３（１０）：１２９３－１３０１．

［１４］任美霖，王绍明，张　霞，等．准噶尔盆地南缘两种典型禾本科
植物根鞘土壤微生物群落功能多样性［Ｊ］．生态学报，２０１７，３７
（１７）：５６３０－５６３９．

［１５］乔胜英．土壤理化性质实验指导书［Ｍ］．武汉：中国地质大学
出版社，２０１２：２０－７２．

［１６］郑丽萍，龙　涛，林玉锁，等．Ｂｉｏｌｏｇ－ＥＣＯ解析有机氯农药污染
场地土壤微生物群落功能多样性特征［Ｊ］．应用与环境生物学
报，２０１３，１９（５）：７５９－７６５．

［１７］李忠佩，吴晓晨，陈碧云．不同利用方式下土壤有机碳转化及微

生物群落功能多样性变化［Ｊ］．中国农业科学，２００７，４０（８）：
１７１２－１７２１．

［１８］党　雯，郜春花，张　强，等．Ｂｉｏｌｏｇ法测定土壤微生物群落功能
多样性预处理方法的筛选［Ｊ］．中国农学通报，２０１５，３１（２）：
１５３－１５８．　

［１９］董　艳，董　坤，汤　利，等．小麦蚕豆间作对蚕豆根际微生物
群落功能多样性的影响及其与蚕豆枯萎病发生的关系［Ｊ］．生
态学报，２０１３，３３（２３）：７４４５－７４５４．

［２０］徐鸿斌，王绍明，赵维奇，等．红花根际微生物群落磷脂脂肪酸
（ＰＬＦＡｓ）特征分析［Ｊ］．新疆农业科学，２０１５，５２（１）：７２－７８．

［２１］彭振宝，赵思峰，危常州，等．甲拌磷残留对加工番茄根际与非
根际微生物活性的影响［Ｊ］．石河子大学学报（自然科学版），
２０１０，２８（３）：３０３－３０９．

［２２］陆　爽，张　霞，谭　勇，等．栽培红花生长期土壤微生物与土
壤理化因子动态［Ｊ］．草业科学，２０１１，２８（１２）：２０８４－２０９１．

［２３］罗丽朦，王　瑾，王丽学，等．扁穗冰草根鞘与其环境土壤理化性
质和微生物数量的比较［Ｊ］．草地学报，２０１３，２１（６）：１１０９－１１１２．
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