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[bookmark: OLE_LINK60][bookmark: OLE_LINK61][bookmark: OLE_LINK62][bookmark: OLE_LINK123][bookmark: OLE_LINK124]摘 要    探究土壤真菌碳源代谢水平与盐生植被演替之间的关系，是理清生态系统的内部结构和功能变化的重要步骤。采用Biolog-FF微孔板培养法，结合土壤理化性质分析，研究黄河三角洲地区不同盐生植被下土壤真菌的碳源代谢活性特征。结果表明，在0~20 cm土层，每孔平均吸光值（Average well color development，AWCD值）表现为白茅＞罗布麻＞柽柳＞马绊草＞光板地，20~40 cm土层则表现为白茅＞马绊草＞柽柳＞罗布麻＞光板地，即随盐生植被正向演替，土壤真菌碳源代谢活性显著提高（p＜0.05）；各样地土壤真菌群落的香农-威尔指数H、丰富度指数S和辛普森指数D按演替顺序均有显著提高，同一样地不同土层中，除马绊草群落，其余样地的3种指数均表现为0~20 cm＞20~40 cm，说明盐生植被正向演替过程改善了土壤中真菌的多样性和丰富度，提高了群落中常见物种的优势度。土壤理化性质与土壤真菌吸光值、真菌多样性指数相关性分析结果表明，全氮、碱解氮、土壤有机质、磷酸酶和过氧化氢酶显著促进了土壤真菌的碳源代谢活性，土壤含盐量则显著抑制真菌的碳源代谢活性（p＜0.05）；土壤主成分分析表明，纤维醇、鸟氨酸和D-甘露醇等是0~20 cm土层下土壤真菌利用的主要碳源，D-山梨醇、丙三醇和L-天冬氨酸等则是20~40 cm土层下土壤真菌利用的主要碳源，表明糖类、醇类和酸类是控制土壤真菌碳源代谢发生差异的主要碳源。土壤真菌碳源代谢水平与盐生植被演替关系的结果为黄河三角洲的生态恢复和利用奠定了理论基础。
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[bookmark: OLE_LINK72][bookmark: OLE_LINK73]微生物在土壤中的结构与功能是生态研究广泛关注的热点。目前，对土壤微生物的研究主要集中在土壤微生物群落结构和分布特征[1]、酶活性和土壤微生物数量变化[2]、人为干扰下土壤微生物的变化情况及群落演替和土壤微生物之间的关系[3-4]。此外，土壤微生物多样性在维持土壤质量和生态系统稳定方面的作用也日益引起人们的重视[5]。真菌作为土壤微生物区系的重要组分，在土壤中的养分循环、提高和保持土壤肥力、改善土壤结构等方面发挥着重要作用[6]。其作为土壤中的分解者，能够有效分解各类大分子物质及难分解凋落物，有利于促进植物对营养元素的吸收，是生态系统健康的指示物[7-9]。获取真菌多样性信息对于明确不同环境中真菌群落的作用、深入了解生态系统的内部结构和功能变化有重要意义。
[bookmark: _GoBack]近年来，越来越多的研究者采用不同方法对土壤中微生物多样性进行分析。其中，Biolog微平板法无需分离纯种微生物，通过微生物对碳源的利用能力反映微生物群落的总体代谢特征，成为研究微生物功能多样性的主流方法之一[10]。相关研究多集中在农田[11]、林地[12]、草原[13]、污染土壤[14]、废水处理过程中[15]的微生物碳源代谢特征分析，而利用Biolog-FF板对土壤中真菌碳源代谢多样性的研究相对较少，尤其是盐渍土壤环境下真菌的碳源代谢多样性与植物群落演替的关系尚不明确。
黄河三角洲地处海陆交接处，随距海远近、成土年龄、盐渍化程度的不同，形成了以裸地为起点的强度、中度、轻度不同耐盐程度的植被演替系列。本研究采用Biolog-FF微平板法，结合土壤理化性质进行分析，对不同盐生植被群落下土壤真菌碳源代谢水平和真菌功能多样性指数进行研究，来探寻土壤真菌
碳源代谢水平随盐生植被演替的变化规律，为盐生植被演替提供重要的参考依据，从而为黄河三角洲生态恢复和利用提供理论支持和技术支持。
1材料与方法
1.1研究区概况
研究地点位于山东省东营市黄河入海口，地理位置为东经118°44′14.1″—118°55′10.3″，北纬37°26′16.7″—37°32′41.4″，属于暖温带半湿润地区，大陆性季风气候。日照丰沛，年均气温12.5 ℃，降水量时空分布不均，年均降水量555.9 mm，70％的降水集中在夏季7、8月份，年均蒸发量是降水量的3.22倍[16]。土壤类型主要为潮土和盐土，土壤质地主要为轻壤土和中壤土。
1.2样品采集与分析
通过对黄河三角洲多次实地考察，按照盐生植被自然演替顺序，在研究区内沿东西向路线，横跨现代三角洲和近代三角洲，选择滨海滩涂（裸地），强耐盐植物群落（柽柳(Tamarix chinensis)群落、马绊草(Angiospermae)群落），轻度耐盐植物群落（罗布麻(A.venetum)群落、白茅(Imperata)群落），每个植被类型选择3个样地，共15个样地采集土壤样品。采集每个样品时在采样点周围标出50 cm × 50 cm的区域，在植株附近10 cm内分0~20 cm、20~40 cm两层用土钻钻取采样，采用对角线五点采样法，每个样地内采集5个土样，充分混匀，除去较大的根系等杂物，分成两份，每份约200 g。一份封于灭菌袋中，4 ℃保存，用于酶活性和土壤理化性质分析；另一份放入超低温冷冻机中，-80 ℃保存，用于土壤真菌功能多样性研究。
土壤全氮(TN)测定采用元素分析仪，碱解氮(AN)测定采用碱解扩散法，有效磷(AP)测定采用Olsen法，土壤有机质(SOM)测定采用低温外加热重铬酸钾氧化-比色法，土壤粒径分析参考Kettler等[17]的方法。
1.3土壤真菌碳源代谢水平测定
采用Biolog-FF微平板法对不同盐生植被下土壤真菌的碳源代谢活性进行分析。将每个植被下3个样地土壤设置为3次重复实验。每个样地各称取10 g土壤样品于高压灭菌锥形瓶中，向瓶中加入90 ml 0.85％无菌NaCl溶液，用封口膜封口后放入振荡器，以250 r min-1转速振荡30 min，然后将土壤溶液稀释至10-2，取150 µl稀释液于Biolog-FF微平板孔中，并将其置于26 ℃恒温箱中黑暗培养，每隔24 h用Biolog读数仪读取490 nm波长的光密度值，培养时间为24 h。
1.4数据处理
采用每孔平均吸光值（Average well color development，AWCD值）来表征真菌群落功能代谢能力，计算表达式：

式中，Ci为各反应孔在490 nm下的光密度值；R为FF板对照孔A1的吸光值，N为培养基碳源的种类，碳源种类数为95。Ci－R的值小于0的孔在计算中均记为0，即Ci－R的值均为大于等于0的数。
土壤真菌功能多样性计算公式如下：
香农-威尔指数；
；
丰富度指数（S）为每孔中（C－R）的值大于0.25的孔数；
辛普森指数（D）又称优势度指数：；
土壤真菌的AWCD值、多样性指数和稳定性指标的显著性检验采用单因素方差分析（one-way ANOVA）和最小显著性差异分析（LSD）；用Person相关系数分析真菌多样性指标与土壤理化性质相关性；主成分分析采用SPSS2.0软件完成；冗余分析采用Canoco5.0软件。
2结 果
2.1不同盐生植被下土壤的理化性质
据表1可知，0~20 cm土层与20~40 cm土层中，马绊草、白茅、罗布麻群落覆被下土壤质地均与裸地和柽柳群落覆被下具有显著差异（p＜0.05），其中马绊草、白茅、罗布麻群落覆被下砂粒含量显著低于裸地和柽柳群落，柽柳群落覆被下砂粒含量最高，0~20 cm土层为50.86％，20~40 cm土层为39.64％，均显著高于裸地；马绊草、白茅、罗布麻群落覆被下粉粒含量显著高于裸地和柽柳群落，柽柳群落下粉粒含量为最低，其中，0~20 cm土层为45.10％，显著低于其余四种样地，20~40 cm土层为55.67％，与裸地差异不显著；五种群落覆被下黏粒含量无显著差异（p＞0.05）；同一植物群落覆被下不同土层间土壤质地无显著差异（p＞0.05）。 0~20 cm土层中，白茅群落覆被下土壤含水率高达20.9％，显著高于其他样地（p＜0.05）；20~40 cm中，柽柳群落覆被下土壤含水率为7.86％，显著低于其他样地；同一样地中20~40 cm土层土壤含水率低于0~20 cm土层，但差异不显著（p＞0.05）。土壤温度在各样地中差异不显著，在0~20 cm土层中，土壤温度范围为21.50~31.88℃，裸地最高，白茅群落覆被下最低；20~40 cm土层中温度范围为22.88~27.33℃，马绊草覆被下最高，白茅覆被下最低。
在0~20 cm、20~40 cm土层，马绊草群落、白茅群落、罗布麻群落覆被下SOM均显著高于裸地和柽柳群落，其中，柽柳覆被下SOM含量最低，甚至低于裸地，0~20 cm土层含量为0.35 g kg-1，与裸地差异不显著（p＞0.05），在20~40 cm土层含量为0.27 g kg-1，与裸地差异显著（p＜0.05）。裸地土壤TN含量
表1黄河三角洲盐生植被演替过程中土壤理化性质的比较
Table 1 Soil physicochemical properties relative to halophytic vegetation in succession in the Yellow River Delta
	覆被类型
Vegetation type
	砂粒
Sand(%)
	粉粒
Silt(%)
	黏粒
Clay(%)
	含水率
Moisture content(%)
	温度
Temperature(℃)

	0~20
	20~40
	0~20
	20~40
	0~20
	20~40
	0~20
	20~40
	0~20
	20~40

	裸地Bare plot
	30.62b
	25.62b
	61.37b
	66.46b
	8.01bc
	7.92b
	19.84ab
	20.98a
	31.88ab
	25.00a

	柽柳
Tamarix chinensis
	50.86a
	39.64a
	45.10c
	55.67b
	4.04c
	4.69b
	3.14e
	7.86c
	23.75a
	23.75a

	马绊草Angiospermae
	9.72c
	5.02c
	77.40a
	81.28a
	12.89b
	13.70a
	16.34b
	23.96a
	28.17b
	 27.33a

	白茅Imperata
	7.82c
	6.28c
	79.39a
	80.25a
	12.78b
	13.47a
	20.90a
	22.13a
	23.50c
	 22.88a

	罗布麻A.venetum
	10.86c
	10.78c
	80.44a
	80.01a
	8.70bc
	9.22b
	13.58c
	15.09b
	27.00b
	 24.50a

	覆被类型
Vegetation type
	有机质
SOM(g kg-1)
	全氮
TN(g kg-1)
	碱解氮
AN(mg kg-1)
	有效磷
AP(mg kg-1)
	电导率
EC(dS m-1)

	
	0~20
	20~40
	0~20
	20~40
	0~20
	20~40
	0~20
	20~40
	0~20
	20~40

	裸地Bare plot
	0.42d
	0.34a
	0.24c
	0.15c
	10.02d
	8.41c
	3.78a
	3.45a
	13.12a
	13.00a

	柽柳
Tamarix chinensis
	0.35d
	0.27d
	0.50ab
	0.36b
	18.87b
	17.54c
	2.87b
	2.74b
	2.57b
	1.79b

	马绊草Angiospermae
	3.25b
	2.22c
	0.33b
	0.22b
	39.90b
	16.16b
	1.34c
	0.91d
	4.47b
	4.10ab

	白茅Imperata
	4.28a
	4.27a
	0.71a
	0.55a
	50.65ab
	41.37a
	2.63b
	1.78c
	3.76b
	2.76b

	罗布麻A.venetum
	2.07c
	1.53c
	0.44b
	0.30b
	33.58b
	27.83ab
	2.89b
	1.91c
	4.20b
	2.84ab


注：同一列中无相同字母表示差异显著（p＜0.05）Note: Different letters in the same column indicate significant difference at 0.05 level
在0~20 cm、20~40 cm土层中均为最低，分别为0.24 g kg-1、0.15 g kg-1，显著低于其他四种植物样地（p＜0.05），白茅群落覆被下TN含量最高，0~20 cm土层为0.71 g kg-1，20~40 cm土层为0.55 g kg-1，同一植物群落覆被下不同土层间TN差异不显著。四种耐盐植物群落覆被下AN含量较裸地相比均显著提高（p＜0.05），而同一植物群落覆被下不同土层间AN差异不显著。相反，AP含量显著降低（p＜0.05）且同一植物群落覆被下不同土层间具有显著差异（p＜0.05）。本研究采用电导率（EC）表征土壤含盐量，柽柳、马绊草、白茅、罗布麻群落EC较裸地显著下降（p＜0.05），0~20 cm土层的降幅分别为80.40％、65.97％、71.39％、68.00％，20~40 cm土层的降幅分别为86.21％、68.46％、78.76％、78.17％，差异显著（p＜0.05）。相同样地不同深度土层SOM、TN、AN、AP、EC含量总体表现为0~20 cm＞20~40 cm，即土层加深，养分含量降低，含盐量降低。
总体而言，随盐生植被从裸地-强耐盐植物群落-轻度耐盐植物群落正向演替过程中，土壤盐化程度逐渐降低，土壤理化性质发生显著变化，土壤质量呈现改善趋势。
2.2不同盐生植被下土壤真菌碳源代谢水平的动态变化
不同样地不同深度土层AWCD值变化如图1，结果表明：0~20 cm和20~40 cm的土样中土壤真菌利用单一碳源的AWCD值均随时间的延长而增大，在24 h以内各样地AWCD全部低于0.1，真菌利用碳源的能力较低。这是因为接种培养后，土壤真菌需要24 h的滞后期以适应Biolog微平板的环境。
由图1可见，不同样地土壤真菌对碳源利用程度存在一定差异，4种耐盐植物群落覆被下真菌碳源利用程度均高于裸地。具体表现为：0~20 cm土层为白茅＞罗布麻＞柽柳＞马绊草＞裸地，即强耐盐植物群落下土壤真菌AWCD值显著高于裸地（p＜0.05），轻度耐盐植物群路高于强耐盐植物群落，罗布麻群落作为轻度耐盐性植物群落，其AWCD值与强耐盐性植物群落尤其是柽柳群落的差异不显著（p＞0.05）。20~40 cm土层则为白茅＞马绊草＞柽柳＞罗布麻＞裸地，罗布麻群落真菌碳源利用能力低于强耐盐植物群落，这可能与不同植物、不同土壤环境下根际分泌物的成分和数量对土壤中真菌的影响作用有关。白茅群落真菌碳源利用能力在0~20、20~40 cm土层均为最高，裸地最低。同一样地不同土层中，白茅和马绊草群落表现为0~20 cm＜20~40 cm，而柽柳和罗布麻群落则表现为0~20 cm＞20~40 cm，裸地的碳源利用能力相似。



图1土壤真菌平均吸光值变化
Fig.1 Change in average well color development (AWCD) of fungi
2.3不同盐生植被下土壤真菌多样性
土壤真菌多样性指数可详尽反映真菌群落物种组成和个体数量分布情况，反映真菌功能多样性的不同侧面[18-19]，从表2可以看出，4种耐盐植物群落下0~20和20~40 cm土壤真菌群落的香农-威尔指数H、丰富度指数S、辛普森指数D均高于裸地。0~20 cm土层中，3种指数均表现为白茅＞罗布麻＞柽柳＞马绊草＞裸地，即轻度耐盐植物群落＞强耐盐植物群落＞裸地，且差异显著（p＜0.05）；而20~40 cm土层则表现为马绊草＞白茅＞柽柳＞罗布麻＞裸地，作为轻度耐盐植物的马绊草群落，其3种多样性指数值均最高，且与其他样地差异显著（p＜0.05）。以上说明随盐生植被正向演替，改善了土壤中真菌群落的多样性和丰富度，提高了群落中常见物种的优势度。同一样地不同土层中，除马绊草群落，其余样地的3种指数均表现为0~20 cm＞20~40 cm。
由相关分析（表3）可知，0~20 cm土层中，AWCD值与全氮、碱解氮和过氧化氢酶活性呈现显著正相关（p＜0.05），香农-威尔指数H与土壤盐度呈现显著负相关（p＜0.05），与有机质含量呈现显著正相关（p＜0.05），丰富度指数S与全氮、碱解氮、有机质及过氧化氢酶活性呈现显著正相关（p＜0.05），且这三种多样性指数均与磷酸酶呈现显著正相关（p＜0.05）。辛普森指数D与土壤含盐量呈现极显著负相关（p＜0.01）。20~40 cm土层中，AWCD值、香农-威尔指数H和丰富度指数S与有机质含量以及磷酸酶呈现显著正相关（p＜0.05），与过氧化氢酶呈现极显著正相关（p＜0.01），此外，香农-威尔指数H和辛普森指数D与土壤含盐量呈现显著负相关（p＜0.05），与全氮和碱解氮含量呈现显著正相关（p＜0.05）。两土层中有效磷和脲酶均与AWCD值及各多样性指数无显著相关关系。土壤盐度、全氮、碱解氮、磷酸酶和过氧化氢酶是影响土壤真菌群落功能多样性的重要环境因子，说明盐生植被演替改变了土壤理化性质与微生物生物量，进而影响真菌的功能多样性。
表2不同覆被类型下土壤真菌功能多样性指数
Table 2 Functional diversity indices of soil microbial communities relative to halophytic vegetation
	覆被类型
Vegetation type
	土层
Soil layer (cm) 
	[bookmark: OLE_LINK96][bookmark: OLE_LINK97]香农-威尔指数
Shannon-Wiener index
	丰富度指数
Richness index
	辛普森指数
Simpson index

	裸地
Bare plot
	0~20
	2.42±0.09d
	5±0d
	0.86±0.01cd

	
	20~40
	2.20±0.16e
	5±0d
	0.85±0.01e

	柽柳
[bookmark: OLE_LINK88][bookmark: OLE_LINK89]Tamarix chinensis
	0~20
	2.92±0.19b
	11±3bc
	0.92±0.02b

	
	20~40
	2.46±0.18d
	7±1c
	0.87±0.02d

	马绊草
[bookmark: OLE_LINK90][bookmark: OLE_LINK91]Angiospermae
	0~20
	2.65±0.24c
	8±3c
	0.88±0.03c

	
	20~40
	3.28±0.19a
	21±4ab
	0.95±0.01a

	白茅
Imperata
	0~20
	3.23±0.69ab
	27±16a
	0.94±0.06a

	
	20~40
	3.00±0.60abc
	19±10b
	0.92±0.05ab

	罗布麻
A.venetum
	0~20
	3.18±0.26a
	17±6ab
	0.93±0.02ab

	
	20~40
	2.46±0.33d
	6±1d
	0.87±0.03d


[bookmark: OLE_LINK84][bookmark: OLE_LINK85]表3平均吸光值、土壤真菌多样性指数与土壤理化性质相关性
Table 3 Correlation coefficient of average well color development and diversity indices of fungi communities with soil physicochemical properties 
	项目
Item
	土层Soil layer (cm)
	电导率
EC
	全氮
TN
	碱解氮
AN
	有机质
SOM
	有效磷
AP
	磷酸酶
Phosphatase
	脲酶
Urease
	过氧化氢酶
Catalase

	每孔平均吸光值
AWCD
	0~20
20~40
	-0.606
-0.684
	0.930*
0.823*
	0.949*
0.814
	0.743
0.879*
	-0.111
-0.478
	0.948*
0.846*
	0.488
0.154
	0.903*
0.961**

	香农-威尔指数
Shannon-Wiener index
	0~20
20~40
	-0.924*
-0.837*
	0.811
0.839*
	0.804
0.860*
	0.859*
0.897*
	-0.639
-0.644
	0.837*
0.908*
	0.726
0.359
	0.771
0.958**

	丰富度指数
Richness index
	0~20
20~40
	-0.753
-0.691
	0.867*
0.720
	0.869*
0.730
	0.883*
0.845*
	-0.432
-0.609
	0.971**
0.904*
	0.568
0.194
	0.898*
0.912**

	辛普森指数
Simpson index
	0~20
20~40
	-0.953**
-0.855*
	0.743
0.865*
	0.716
0.876*
	0.764
0.888*
	-0.699
-0.635
	0.693
0.888*
	0.755
0.374
	0.657
0.960**


*, p<0.05; **, p<0.01
2.4不同盐生植被群落下土壤真菌碳源代谢特征
主成分累计方差贡献率一般要求达到85％[20]，对Biolog-FF微平板上95种碳源的代谢情况进行主成分分析。提取主成分要求相对应特征值大于1，据此原则提取前3个主成分，累计贡献率可达88.62％，其中PC1轴贡献率为52.18％，PC2轴贡献率为19.28％，真菌碳源代谢主成分分析结果如图2所示。结果表明，不同盐生植被下土壤真菌PC值出现了明显的分布差异，大体可以分为三大类：0~20 cm土层下的白茅群落、罗布麻群落及20~40 cm土层下的白茅群落、马绊草群落均分布在PC1轴正方向，PC2轴正方向；0~20 cm土层下的裸地群落、马绊草群落均分布在PC1轴负方向，PC2轴负方向；其余群落均分布在PC1轴负方向，PC2轴正方向。各样地在0~20与20~40 cm土层下利用的碳源发生较好分离，说明土层加深明显改变了真菌群落的碳源利用能力。
不同土层下土壤真菌碳源代谢利用种类也会发生差异。总体而言，糖类、醇类和酸类是控制土壤真菌碳源代谢发生差异的主要碳源。其中，0~20 cm土层利用的主要碳源种类有纤维醇、鸟氨酸、D-甘露醇等44种，而在20~40 cm的土层中，利用的主要碳源有D-山梨醇、丙三醇、L-天冬氨酸等39种。


图2土壤真菌碳源代谢特征分析
Fig.2 Analysis of carbon source metabolism characteristic of soil fungi
2.5土壤理化性质对真菌功能多样性的影响
为探讨环境因子对土壤真菌代谢特征的影响，选择冗余分析（RDA）对环境梯度进行直接排序。Axis1与Axis2的累积解释变量在0~20、20~40 cm土层分别达96.58％、97.22％，说明土壤理化性质对土壤真菌的代谢特征有较大影响。其中，在0~20 cm土层，Axis1与TN、AN、SOM、磷酸酶、脲酶、过氧化氢酶呈正相关，与EC、AP呈负相关，Axis2与AN、EC、SOM、AP、脲酶呈正相关，与TN、磷酸酶、过氧化氢酶呈负相关，TN、磷酸酶和过氧化氢酶对真菌碳源代谢特征影响高于其他理化性质。在20~40 cm土层Axis1与TN、AN、SOM、磷酸酶、脲酶、过氧化氢酶呈正相关，与EC、AP呈负相关，Axis2与磷酸酶、脲酶呈正相关，与TN、AN、EC、SOM、AP、过氧化氢酶呈负相关，SOM、AP、过氧化氢酶对真菌的代谢特征高于其他理化性质。         
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图3土壤理化性质对真菌功能多样性的影响
Fig.3 Analysis of the influence of soil physicochemical properties on soil fungus community 
3讨 论
3.1盐生植被演替对土壤真菌群落碳源代谢活性的影响
研究结果显示，在盐生植被正向演替过程中，0~20与20~40 cm土层土壤真菌的AWCD值和各多样性指数的变化规律基本一致，均表现为轻度耐盐植物群落＞强耐盐植物群落＞裸地，说明土壤真菌的代谢活性和功能多样性均有一定的提高，这与周凤等[21]的研究结果相近。主成分分析表明糖类、醇类和酸类是控制碳源代谢利用发生差异的主要碳源。有研究发现，微生物碳源利用能力增强可以反映相应微生物种群数量的增加[22]。王艳云等[23]研究发现，随盐生植被正向演替，土壤中真菌丰富度逐渐增加，且不同演替阶段真菌群落结构组成差异较大。真菌群落结构的差异改变了其代谢功能，从而对生态系统进程产生一定影响[24]。微生物碳源代谢差异与地上植被类型更替关系密切，地上植被更替使土壤中凋落物和根系分泌物产生变化，从而引起土壤中微生物群落组成的改变，进而影响其代谢功能[25]。在盐生植被正向演替的过程中，由于根系间的交错叠加作用，根系分泌物更加丰富，使根系土壤中的维生素、碳水化合物、氨基酸和有机酸等物质更加丰富，为根际真菌的生存和繁衍提供了所需能源和营养物质，且在盐生植被正向演替过程中，不同植物会产生不同的根系特异分泌物，从而形成与之相适应的根际真菌群落，提高土壤真菌的整体代谢活性，促进了土壤真菌群落结构多样化的形成。根际是根系分泌物和土壤生物之间形成的独特群落环境。根系分泌物发生微小改变能够导致根际微生物区系发生极大改变，它是联系植物和根际微生物的重要环境因子[26]。纳小凡等[27]的研究也证明植物根与土壤微生物之间存在相互选择和作用。除马绊草群落外，其他样地真菌代谢功能均有随土层加深而降低的趋势，张志政等[28]发现，土壤微生物数量随土壤深度的增加而显著减少。另一重要原因是表层土壤较深层土壤有更丰富的凋落物和根系分泌物为微生物提供养分，有利于微生物的生长[29]。由于植株根系代谢为根际微生物提供较多的碳源，使得根际土壤微生物数量以及多样性均高于非根际，根系调整自身分泌物的组成和数量来积极响应土壤环境的变化[30]，随着土层加深，土壤环境发生改变，根系分泌物的组成和数量随之改变，从而影响真菌的数量和代谢功能。
3.2盐生植被演替中土壤理化性质变化对真菌群落碳源代谢活性的影响
随盐生植被正向演替，地上植物的种类不断增加，对土壤理化性质产生重要影响，而微生物代谢功能的变化与地上植被演替过程中土壤理化性质关系密切[31]。土壤水分、有机质、碱解氮、有效磷等因子是影响土壤微生物群落组成的重要环境因子，这些因子的改变能够影响微生物生存的微环境，进而影响微生物的种类、活性及分布[32-33]。由图3可知，不同土层下土壤理化性质对真菌碳源代谢活性影响基本一致，土壤含盐量和有效磷含量均与真菌碳源代谢活性呈现负相关，而其他理化性质则与真菌碳源代谢活性呈正相关，电导率、全氮、碱解氮和有机质是控制土壤真菌碳源代谢的主要因素。有研究指出，随着土壤含盐量的增加，土壤微生物数量呈明显的下降趋势[34]。由于土壤盐分不仅能够影响土壤对CO2的释放，同时也能显著抑制土壤微生物活性，造成微生物种类和数量减少，因此，土壤盐分含量越高，土壤微生物碳源代谢能力越弱[35-36]。Muhammad等[37]认为，土壤盐碱化程度的降低会促进微生物对有机质的分解作用。随着盐生植被的正向演替，土壤含盐量不断降低，而全氮、碱解氮和有机质的含量不断升高，土壤环境不断优化，进而使土壤真菌群落结构朝着更加稳定的方向发展。研究发现，随土层加深，土壤理化性质均发生改变，植物根系分布逐渐减少，土壤水、气、热等生态因子逐渐限制土壤微生物正常活动，使其代谢功能逐渐降低[38-39]。
4结 论
随盐生植被正向演替，土壤盐化程度逐渐降低，土壤质量不断改善，土壤真菌群落结构朝着更加稳定的方向发展。随着盐生植被在“裸地-强耐盐性植物-轻度耐盐性植物”的演替过程中，土壤真菌AWCD值显著提高（p＜0.05），白茅群落的真菌代谢活性在两个土层中均最高。土壤真菌群落的香农-威尔指数H、丰富度指数S、辛普森指数D表现为轻度耐盐性植物＞强耐盐性植物＞裸地，且差异显著；除马绊草群落，其余样地的三种指数值表现为0~20 cm＞20~40 cm土层。电导率、全氮、碱解氮和有机质是控制土壤真菌碳源代谢的主要因素。土壤盐度对真菌生长具有显著抑制作用。不同土层下土壤真菌碳源利用种类也会发生差异，而糖类、醇类和酸类是控制土壤真菌碳源代谢发生差异的主要碳源。
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[bookmark: OLE_LINK63][bookmark: OLE_LINK64][bookmark: OLE_LINK121][bookmark: OLE_LINK122]Abstract  【Objective】 As an important component of the soil microorganisms, fungi play an important role in cycling nutrients, maintaining and building soil fertility and improving soil structure and so on. As a decomposer in the soil, fungi can effectively decompose various kinds of macromolecule materials and hard-to-decompose litters in the soil, promote nutrient uptake of plants, and be used as an indicator of ecosystem health. Carbon source utilization capacity of soil fungi reflects overall metabolic characteristics of the fungal communities. To explore relationships between soil fungal carbon source metabolism and succession of halophytic vegetation is an important step to elucidate variation of the ecosystem in internal structure and function. 【Method】 In the region of the Yellow River Delta, in line with the natural succession of the halophytic vegetation, sample plots of bare coastal tidal flats, flats covered with Tamarix chinensis and Angiospermae (highly salt-tolerant plant community), and flats of Imperata and A.venetum (mildly salt-tolerant plant community) were selected, three each, making up a total of 15 sample plots for soil sampling in the 0~20 cm and 20~40 cm soil layers. The soil samples were analyzed for physicochemical properties, and carbon source metabolic activity of soil fungi using the Biolog-FF microplate culture method, and further for characterization of the carbon metabolic activity of the soil fungi in the plots relative to halophytic vegetation. 【Result】 The Biolog-FF microplate tests show that in terms of average well color development in the 0~20 cm soil layer, the plots followed an order of Imperata ＞ A. venetum ＞ Tamarix chinensis ＞ Angiospermae ＞ Bare plot, while in terms of AWCD in the 20~40 cm soil layer, they did an order of Imperata ＞ Angiospermae ＞ Tamarix chinensis ＞ A. venetum ＞ Bare plot, which suggests that with the succession of the halophytic vegetation, carbon metabolism activity of the fungi in the soil increases significantly (p<0.05) and so was Shannon-Wiener index, richness index and Simpson index of the fungi. In all the sample plots, except for that under Angiospermae, all the three indices were higher in the 0~20 cm soil layer than the 20~40 cm one, which suggests that with the succession of halophytic vegetation going on positively, the fungi in the soil improve in diversity and abundance and in dominance of common species in the community. Correlation analysis of soil properties, fungal AWCD and fungal diversity shows that TN, AN, SOM, phosphatase and catalase significantly (p<0.05) promoted while soil salinity significantly (p<0.05) inhibited fungal metabolism of carbon sources. Principal component analysis shows that Fibric alcohol, ornithine and D-mannitol were the main carbon sources for fungal utilization in the 0~20 cm soil layer, whereas D-sorbitol, glycerol and L-aspartic acid were in the 20~40 cm soil layer, which suggests that saccharides, alcohols and acids are the main carbon sources that control carbon metabolism of the fungi in the soil. 【Conclusion】 As a whole, with the succession of the halophytic vegetation going on positively, the soil underneath declines gradually in salinization degree and improves in soil quality, and the fungal community in the soil is growing more and more stable in structure. All the findings about relationships between carbon source metabolism of soil fungi and succession of halophytic vegetation may lay down a theoretical foundation for the ecological restoration and utilization of the Yellow River Delta.
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