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不同年限毛竹 - 白及复合系统土壤微生物群落多样性特点

曹小青，王　亮，孙孟瑶，王晶晶，李培玺，储炳银，徐小牛 *

（安徽农业大学林学与园林学院，安徽　合肥　230036）

摘　要：为了揭示毛竹 - 白及复合经营系统中植物 - 土壤间的互作关系，在安徽省广德市邱村镇选择 3 个不同套

种年限（1、3 和 4 年）的毛竹 - 白及复合林分为研究对象，采用 Biolog-ECO 微平板技术，结合主成分分析对培

养 72 h 土壤微生物群落功能多样性及其碳代谢特征进行分析。结果表明，毛竹 - 白及复合林分的土壤微生物碳源

平均颜色变化率、Shannon 丰富度指数和 McIntosh 均匀度指数随套种年限的增加呈逐渐升高的趋势，即 4 年 >3 年

>1 年。而 Simpson 优势度指数没有明显变化。主成分分析显示，3 种套种年限的毛竹 - 白及复合林分土壤微生物

群落具有明显的分布差异，且 6 大类碳源对土壤微生物群落代谢功能均具有一定的影响。土壤有机碳、全磷及 pH

值与微生物群落多样性指数具有显著相关性（P<0.05），土壤特性是影响土壤微生物群落代谢活性变化的重要因

子。随着套种年限的增加，毛竹 - 白及复合林分的土壤微生物功能多样性逐渐提高。
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森林土壤微生物是土壤生态系统中最活跃的组

分之一，在促进土壤养分循环、物质转化和能量交

换中起着重要作用［1］，具有分解土壤矿物质、促进

腐殖质的分解和合成、保护植物根系免受病原菌的

侵染和其他特性的能力［2］。同时，微生物本身还含

有一定的 N、P、K 等，为地上植物生长提供必要

的养分，直接或间接影响着植物的生长［3］。土壤微

生物不仅受地上植物和土壤特性的影响，还通过自

身特性与植物相互作用，形成与植物的交互反馈机 

制［4］。大量研究表明，土壤微生物群落功能多样性

不仅能敏感地指示气候和土壤环境状况的变化，还

可以反映土壤质量和森林健康状况［5-6］，被认为是

重要的生态指标。因此，研究森林土壤微生物群落

多样性可以揭示森林生态系统“植物 - 土壤 - 微生

物”三者之间的相互作用机制［7］。

毛竹（Phyllostachys pubescens）是禾本科

（Gramineae）常绿乔木状单子叶植物。毛竹作为我

国亚热带地区广泛分布的大径级竹种，栽培历史悠

久，其经营包括材用、笋用和笋材兼用，也可生态

林经营，具有重要的经济和生态价值，在脱贫致富、

乡村振兴中发挥着重要作用。由于毛竹特殊的繁殖

方式，长期以来多以单一经营为主，易受自然干扰

及市场风险的冲击，严重影响其经营效益［8］。同

时，毛竹林结构单一，物种多样性低，存在一定的

生态风险。因此，为提高竹林的经营效益及其生态

稳定性，近年来竹木混交以及竹药、竹草复合经营

备受关注［9］，已成为生态研究的热点。相关研究表

明，实施竹木混合经营有利于改善土壤养分状况和

提高森林生产力，有利于毛竹林的可持续发展和管 

理［10-11］。但是，关于毛竹与药用植物复合经营的研

究相对较少［9，12］。

白及（Bletilla striata）属兰科（Orchidaceae）

多年生宿根草本、国家二级保护植物，其假鳞茎是

我国传统、珍稀名贵中药材，具有收敛止血、消肿

生肌的功能，主要用于治疗咯血、吐血、外伤出

血、疮疡肿毒、皮肤皲裂等［13］。白及种植 3 ～ 4

年后即可收获假鳞茎，生长 5 年以上假鳞茎药用

价值更高。由于需求增加，白及市场价格不断攀

升，野生资源因乱采滥挖以及天然生境的破坏而

濒临灭绝。因此，急需开发高效、绿色的白及林

下仿野生栽培技术，促进白及中药农业可持续发 

展［9，14］。

目前，有关林下套种白及的试验研究已有一些

报道［9，15］，但是毛竹 - 白及复合经营的研究甚少。

为此，基于长期定位试验，对不同套种年限的毛
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竹 - 白及复合林分土壤微生物群落功能多样性进行

分析，旨在探讨土壤微生物、植被与土壤质量之间

的相互作用关系，为毛竹 - 白及复合模式的可持续

经营提供依据。

1　材料与方法

1.1　样地概况与样品采集

试验样地位于安徽广德市邱村镇（119°23′37″E，
31°01′49″N），属皖南山地和沿江平原的过渡带，

以丘陵岗地为主，地势较平坦，竹资源丰富。属北

亚热带湿润季风气候，四季分明，温和湿润，年平

均气温为 16.3℃，无霜期近 300 d；多年平均降水

量达 1294 mm，主要分布在夏秋季节。地带性植被

为亚热带常绿阔叶林，并分布有大面积毛竹林、杉

木（Cunninghamia lanceolata）、 马 尾 松（Pinus 
massoniana）和湿地松（P. elliottii）等人工林。地

带性土壤为红黄壤，质地较黏，土层深厚，肥力 

一般。

该地自 2010 年开始毛竹林下种植中药材，以

白及、黄精为主，目前种植面积约 150 hm2。套

种前，通过疏伐降低竹林密度，使郁闭度在

0.5 ～ 0.6，再进行林地垦复，深度约 30 cm，种植

前每公顷施用腐熟有机肥 22.5 t。选用 1 年生白及

组培苗，按株行距 20 cm×30 cm 栽植，栽后每年

除草 2 ～ 3 次，没有追肥和使用农药。于 2019 年

5 月白及生长前期在试验区内进行样地调查与样品

采集，不同复合林分的栽培管理措施一致，其中

毛竹林为天然林，除适度采伐竹材外无任何经营

措施。选取立地条件相近、套种白及年限分别为

1、3、4 年的毛竹复合经营林分，分别设置面积为 

20 m×20 m 的标准样地各 3 个，样地间距不小于

100 m，采用“S”形 5 点混合取样法，用土钻（内

径 3 cm）采取白及行间 0 ～ 10 cm 的土样，过筛去

除凋落物、细根和石砾等，混合均匀后分为两份，

一份装入无菌袋，置于便携式冰盒冷藏带回实验

室，在 4℃冰箱保存，用于土壤微生物功能多样性

的测定；另一份风干后过 2 mm 筛，用于土壤理化

性质测定。

1.2　土壤理化性质和土壤微生物群落功能多样性

的测定

土壤理化性质指标采用常规方法测定［16］。土

壤含水量采用烘干法测定；土壤 pH 按照水浸提

电 位 法（ 水 土 比 为 2.5∶1）， 采 用 Extech  Ⅱ 型

pH 计测定；土壤有机碳和全氮使用元素分析仪

（EA3000，Vector，Italy）测定；铵态氮、硝态氮

使用 2.0 mol·L-1 KCl 浸提、全磷经湿式消煮，随

后采用自动流动分析仪（Alliance-Futura，France） 

测定。

土壤微生物群落功能多样性采用 31 种碳源的

Biolog-ECO 微平板法测定［17-18］，即称约 10 g 新

鲜土样放入 250 mL 的三角瓶中，加入 100 mL 已

灭菌的 0.85% NaCl 溶液，摇床振荡 30 min（转速

180 r·min-1），取上清液稀释 1000 倍，再置于 4℃

冰箱内静置 2 ～ 3 min，取其上清液倒入无菌培

养皿，利用移液枪向 ECO 微平板每孔内加入 150 

μL 稀释液，接种好的 Biolog-ECO 板于 28℃生化

培养箱中黑暗培养 7 d，每隔 24 h 在 Biolog 微平板

自动读取仪上测其吸光度。Biolog-ECO 板上的 31

种碳源依其化学基团的性质，分成 6 大类，即糖

类（10 种）、羧酸类（7 种）、氨基酸类（6 种）、

聚合物类（4 种）、多胺类（2 种）、多酚酸类（2 

种）。

1.3　数据处理与统计分析

通过 Biolog-ECO 微平板测定的平均每孔颜色

变化率（Average well color development，AWCD）可

表示微生物群落的整体代谢活性［18］，是反映土壤

微生物碳源利用能力及其活性和多样性大小的一个

重要指标：

AWCD= ∑（Ci - R）/31

式中： Ci 为第 i 个孔 590 和 750 nm 的吸光度值，R
为对照孔吸光度值，若 Ci - R ≤ 0，其吸光度值计

为 0；31 为 ECO 板供试碳源的种类数。

根据培养 72 h 的 AWCD 值变化，土壤微生物

群落多样性指数按下式计算［18］：

McIntosh 多样性指数：U=
Shannon 丰富度指数：H ′=- ∑ Pi（lnPi）

Simpson 优势度指数：D=1- ∑ -Pi
2

式中：Pi=（Ci-R）/ ∑（Ci-R），表示第 i 孔的相对

光密度值与整个微板相对光密度值总和的比值，ni

表示第 i 孔的相对吸光度（Ci-R）。
利用 Excel 2016 整理数据，SPSS 19.0 进行统

计分析，采用单因素方差分析和 LSD 多重比较法

对不同套种年限毛竹 - 白及复合林分土壤微生物

碳源利用特征的差异显著性进行分析（P<0.05），

Pearson 相关系数检验各因子之间的相关性；采用

Origin 2018 64bit 绘图。
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2　结果与分析

2.1　不同套种年限毛竹 - 白及复合林分的土壤理

化性质

不同套种年限对复合林分土壤理化性质具有显

著影响（表1）。套种4年的林分土壤含水量、全

氮、全磷含量均显著高于套种1和 3年的复合林分

（P<0.05）；套种3年的土壤有机碳、铵态氮显著低于

套种1和 4年的复合林分（P<0.05）；套种1年的土

壤pH显著低于套种3和 4年的复合林分（P<0.01）。

表 1　毛竹 - 白及复合系统土壤理化性质

套种年限
含水量

（%）

土壤有机碳

（g·kg-1）

全氮

（g·kg-1）

全磷

（g·kg-1）

铵态氮

（mg·kg-1）

硝态氮

（mg·kg-1）
pH

1 16.74±0.82b 24.44±0.67a 1.53±0.14b 0.49±0.01b 5.58±0.94a 4.54±1.02a 4.82±0.10b

3 17.74±0.26b 18.15±0.61b 1.79±0.13b 0.56±0.11b 2.90±0.70b 1.12±0.03b 5.42±0.27a

4 31.95±5.45a 26.22±4.89a 2.23±0.24a 1.25±0.31a 4.28±0.14a 2.92±0.48a 6.01±0.18a

注：同一列不同字母表示差异显著（P<0.05）。下同。

2.2　不同套种年限毛竹 - 白及复合林分土壤微生

物群落碳源利用特征

试验结果显示，不同林分土壤微生物群落

AWCD 值随着培养时间的增加呈逐渐升高的趋势

（图 1）。在培养 0 ～ 24 h 内没有显著变化，随后呈

直线上升，表明微生物代谢活性旺盛，碳源被大量

利用。不同套种年限的土壤微生物利用不同碳源的

AWCD 值呈现 4 年 >3 年 >1 年的变化趋势。与套种

1 年的林分相比，套种 3 和 4 年的 AWCD 值均有显

著差异（P<0.01）；而套种 1 年的 AWCD 值无显著

差异（P>0.05）。
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图 1　不同套种年限毛竹 - 白及复合林分 

土壤微生物群落平均颜色变化率

土壤微生物群落利用 6 大类碳源的 AWCD 值

均随着培养时间的延长逐渐升高（图 2），对 6

大类碳源的代谢能力差异显著（P<0.01）。在不

同碳源利用水平上，不同套种年限林分差异较大 

（表 2）。套种 1 年的土壤微生物群落碳源利用水平

从高到低依次是羧酸类、氨基酸类、聚合物类、糖

类、多胺类、多酚酸类，除糖类之外，均显著低于

套种 3 和 4 年林分（P<0.05）。套种 3 和 4 年林分

土壤微生物群落对碳源利用仅在多胺类存在显著差

异（P<0.05），在其他碳源利用上两林分间无显著

差异。

2.3　不同套种年限毛竹 - 白及复合林分的土壤微

生物群落功能多样性

随着套种年限的增加，土壤微生物多样性、丰

富度和优势度指数均表现为逐渐升高的趋势（表

3）。不同套种年限的多样性指数和 72 h AWCD 值

无显著差异（P>0.05）；套种 3 和 4 年的土壤微

生物丰富度和优势度指数显著高于套种 1 年林分

（P<0.01）。可见，套种年限对土壤微生物群落物种

丰富度和均匀度指数影响较大，但对微生物群落优

势度指数影响较小。

主成分分析（PCA）结果显示，第一主成分

（PC1）贡献率为 52.39%，第二主成分（PC2）贡献

率为 14.94%，累计贡献率达 67.33%。PC1 和 PC2

作为微生物群落碳源利用变化的主要成分，可反映

不同套种年限土壤微生物群落代谢能力的基本情

况。不同套种年限的复合林分土壤微生物群落具有

明显的分异（图 3）。套种 1 年林分主要分布在 PC1

轴负方向，套种 3 年林分分布在 PC2 轴正方向，套

种 4 年林分分布在 PC1 轴正方向；且不同套种年限

林分的土壤样本分布较为分散，说明随着套种年限

的增加，土壤微生物群落代谢功能变化明显。
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图 2　不同套种年限毛竹 - 白及复合林分土壤微生物利用不同碳源的 AWCD 值

表 2　培养 72 h 土壤微生物对碳源的利用程度

套种年限 糖类 羧酸类 氨基酸类 聚合物类 多胺类 多酚酸类

1 0.118±0.056a 0.166±0.073a 0.148±0.085a 0.118±0.066a 0.072±0.004a 0.064±0.031a

3 0.195±0.026ab 0.417±0.021b 0.371±0.020b 0.308±0.006b 0.289±0.029b 0.275±0.048b

4 0.257±0.009b 0.486±0.038b 0.447±0.042b 0.336±0.025b 0.440±0.008c 0.293±0.043b

表 3　不同套种年限毛竹 - 白及复合模式土壤微生物群落多样性指数

套种年限 McIntosh 指数（U） Shannon 指数（H′） Simpson 指数（D） 72 h 平均颜色变化率

1 1.14±0.44a 2.49±0.25a 0.83±0.06a 0.13±0.06a

3 2.25±0.11b 2.94±0.04b 0.94±0.01a 0.31±0.01b

4 2.75±0.09b 2.95±0.03b 0.94±0.00a 0.37±0.02b
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图 3　不同套种年限毛竹 - 白及复合模式土壤 

微生物群落多样性的主成分分析

由表4可知，与PC1具有较高相关性的碳源 

（| r | > 0.6）有 18个，包括糖类3个、羧酸类6个、氨

基酸类4个、聚合物类2个、多胺类2个和多酚酸类

1个；与PC2具有较高相关性的碳源有5个，包括糖

类2个、羧酸类1个和氨基酸类2个。表明6大类碳

源对PC1和 PC2均起分异作用，其中对PC1影响大。

2.4　土壤微生物多样性和土壤理化性质的相关性

从 表 5 可 以 看 出， 土 壤 微 生 物 McIntosh 指

数与土壤全磷、pH 呈显著正相关（P<0.05）；土

壤微生物 Shannon 指数与土壤全磷呈显著正相关

（P<0.05），与 pH 值呈极显著正相关（P<0.01）；

土壤微生物 Simpson 指数与土壤全磷呈显著正相

关（P<0.05），与铵态氮和硝态氮呈显著负相关

（P<0.05），与 pH 值呈极显著正相关（P<0.01）。
这说明土壤微生物群落多样性指数与土壤理化性质

密切相关、相互影响。

从表 6 中可以看出，6 大类碳源中的糖类和多

酚酸类与 pH 呈显著正相关（P<0.05）；羧酸类和

聚合物类与全磷呈显著正相关（P<0.05），与 pH

呈极显著正相关（P<0.01）；氨基酸类与 pH 呈极

显著正相关（P<0.01）；多胺类与含水量呈显著正

相关（P<0.05），与土壤有机碳、全氮、全磷以及

pH 均呈极显著正相关（P<0.01）。这说明土壤微生

物群落与土壤理化性质关系紧密，尤其是多胺类与

理化性质之间的关系显著。

表 4　31 种碳源在 PC1 和 PC2 上的载荷值（|r|>0.6）

碳源   PC1 PC2

糖类 D- 纤维二糖 0.430 -0.175

a-D- 乳糖 0.524 0.331

β- 甲基 D- 葡萄糖苷 0.309 0.502

D- 木糖 0.314 -0.659

I- 赤藻糖醇 0.480 -0.476

D- 甘露醇 0.912 0.200

N- 乙酰基 -D- 葡萄胺 0.812 0.031

葡萄糖 -1- 磷酸盐 0.529 -0.454

D，L-a- 甘油 0.424 0.803

D- 半乳糖内酯 0.898 -0.161

羧酸类 丙酮酸甲脂 0.857 0.011

D- 葡萄胺酸 0.870 0.077

D- 半乳糖醛酸 0.889 0.273

y- 羟基丁酸 0.916 -0.048

衣康酸 0.630 0.394

a- 丁酮酸 0.294 0.766

D- 苹果酸 0.890 -0.288

氨基酸类 L- 精氨酸 0.968 -0.100

L- 天冬酰胺酸 0.955 -0.087

L- 苯基丙氨酸 0.493 0.723

L- 丝氨酸 0.936 -0.185

L- 苏氨酸 0.258 0.690

甘氨酰 -L- 谷氨酸 0.712 -0.251

聚合物类 吐温 40 0.880 0.181

吐温 80 0.957 0.102

a- 环式糊精 0.289 -0.428

肝糖 0.453 -0.383

多胺类 苯乙基胺 0.902 -0.256

腐胺 0.919 -0.102

多酚酸类 苯甲酸 0.295 0.413

基苯甲酸 0.959 -0.015
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表 5　土壤微生物群落多样性指数与土壤理化性质的相关系数

因子 含水量 土壤有机碳 全氮 全磷 铵态氮 硝态氮 pH

McIntosh 指数（U） 0.445 0.649 0.617 0.794* -0.235 -0.352 0.675*

Shannon 指数（H ′） 0.462 0.638 0.606 0.778* -0.494 -0.622 0.924**

Simpson 指数（D） 0.481 0.644 0.614 0.732* -0.680* -0.729* 0.950**

注：** 表示在 0.01 水平（双侧）上显著相关，* 表示在 0.05 水平（双侧）显著相关。下同。

表 6　土壤微生物碳源利用强度与土壤理化性质的相关系数

因子 含水量 土壤有机碳 全氮 全磷 铵态氮 硝态氮 pH

糖类 0.534 0.550 0.550 0.590 -0.244 -0.153 0.740*

羧酸类 0.638 0.654 0.654 0.701* -0.426 -0.391 0.872**

氨基酸类 0.563 0.543 0.543 0.580 -0.319 -0.305 0.840**

聚合物类 0.535 0.610 0.610 0.713* -0.358 -0.422 0.856**

多胺类 0.744* 0.810** 0.810** 0.845** -0.393 -0.395 0.971**

多酚酸类 0.486 0.476 0.476 0.449 -0.480 -0.531 0.744*

变化，不同指数反映多样性不同侧面，Shannon 指

数和 McIntosh 指数主要反映群落物种个体数和分

布均匀度，而 Simpson 指数反映群落中最常见类群

的优势度［27-28］。本研究中 Shannon 指数、McIntosh

指数和 AWCD 值均随套种年限增加显著提高，表

明土壤微生物功能多样性随年限增加而提高。但

Simpson 指数在不同套种年限之间差异不显著，说

明土壤微生物群落的优势种群并没有随套种年限增

加而显著变化。由于土壤微生物群落结构及其多样

性不仅受到立地环境的影响，而且与植被类型及其

组成结构紧密相关［29］，在立地环境基本一致的条件

下，则主要受到植物群落结构的影响。Merilä 等［30］

研究得出，土壤微生物群落多样性与林下物种丰富

度及多样性呈正相关关系。由于本研究的试验地立

地条件较一致，因此，不同套种年限林分结构变化

可能是导致土壤微生物群落功能多样性差异的主要

因素。

3.2　套种年限对土壤理化性质的影响

根据不同类型碳源利用微生物随套种年限变化

的差异（图 2）可知，糖类碳源利用微生物受套种

年限影响程度比较小，可能是毛竹 - 白及复合林

分土壤的优势微生物类群。但是，随着套种年限增

加，在套种 3 年后氨基酸类、羧酸类、糖类、聚合

物类等碳源利用微生物成为优势类群。主成分分析

结果直观反映了不同套种年限毛竹 - 白及复合林

分土壤微生物群落利用碳源的种类和强度的整体

差异［31］。套种年限的变化使得植被覆盖度发生变

3　讨论与结论

3.1　套种年限对土壤微生物群落碳源利用特征和

功能多样性的影响

土壤环境是土壤微生物组成和差异的主要因 

素［19］，而森林凋落物、根系分泌物和土壤有机

质是土壤微生物可利用碳源的主要来源［20-22］。有

研究表明通过合理的间作套种以及不同树种混

交，可提高土地利用率，改善土壤环境，增加土

壤微生物多样性［23］。本研究发现，不同套种年

限的毛竹 - 白及复合林分土壤微生物群落 AWCD
值变化存在明显差异，随着套种年限增加，土壤

微生物碳源利用强度显著提高，套种 4 年林分土

壤微生物代谢活性最强，而套种 1 年林分土壤相

对较弱。这可能与白及生长发育有关，套种初

期（1 年）白及个体小，覆盖度低，随着年限增

加，白及覆盖度不断提高，套种 4 年时达 85% 以

上，土壤生态系统逐渐趋于稳定，为微生物群落

发育提供了适宜条件；同时，白及地上部生物

量随生长年限增加逐渐增大，凋落物量以及根

系分泌物增多，为微生物群落提供了充裕的可

利用碳源种类和数量，促进了微生物的生长发 

育［24-25］。因此，微生物群落多样性显著提高，代

谢功能增强。王超群等［26］研究显示，随着林龄的

增加，杉木林土壤微生物群落碳源利用率逐渐提

高，这与本研究结果一致。

多样性指数反映了土壤微生物群落功能多样性
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化，由此引发土壤环境改变，从而导致土壤微生物

群落结构变化。本研究结果表明，表层土壤中有

机碳、全磷、pH 随着复合年限增加逐渐增加，与

Chatterjee 等［32］研究得出的土壤 pH 随着林龄的增

加而降低的结果不一致。这可能是由于复合林分中

白及生长逐年加快，对土壤养分需求较大，导致土

壤中氮素的转化加速，有效氮增加，根系在吸收 

硝态氮时分泌出 OH- 来维系细胞膜内外电荷平衡，

最终通过土壤中的 OH- 来协调土壤的酸碱度［33］。

同时，白及生长加快，地上部生物量逐年增加，大

量吸收土壤下层养分，地上部枯死后归还土壤增

多，在一定程度上加速了土壤养分循环速率。相关

分析结果表明，土壤微生物多样性指数与土壤全磷、

pH、铵态氮和硝态氮具有显著相关性，土壤微生

物碳源利用强度与土壤 pH 也具有显著相关性，与

王淼等［34］研究结果相似。可见，土壤微生物碳源

利用特征及多样性指数受到诸多因素的影响，加之

Biolog-ECO 微平板法的局限性［18］，如要全面认识

植物 - 土壤 - 微生物之间的互作机制，今后须结合

高通量测序等技术，深入探讨竹药复合模式土壤微

生物群落多样性的演变规律。
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Soil microbial community diversity in Phyllostachys pubescens-Bletilla striata ecosystems with different 
intercropping years
CAO Xiao-qing，WANG Liang，SUN Meng-yao，WANG Jing-jing，LI Pei-xi，CHU Bing-yin，XU Xiao-niu*（School of 

Forestry & Landscape Architecture，Anhui Agricultural University，Hefei Anhui 230036）

Abstract：In order  to reveal  the  interaction between plant and soil  in an intercropping system of Phyllostachys pubescens  
Bletilla striata forest，three stands with different intercropping years （1，3，4 a） were selected in Qiucun Town，Guangde 

City，Anhui Province，and soil microbial community diversity was analyzed using the Biolog-ECO Plate technique based on 

carbonsource utilization and combining with the principal component analysis. The results showed that the average well color 

development （AWCD），Shannon richness and McIntosh equality indices of soil microbial community in the intercropping 

stands of Phyllostachys pubescens-Bletilla striata demonstrated a gradually increasing trend with the increase of intercropping 

years，i.e.，4 years>3 years>1 year. However，Simpson dominance index had no significant difference among intercropping 

years. The principal component analysis showed that there were significant differences in soil microbial community distribution 

among different  intercropping years. The six carbon sources influenced the metabolic capacity of soil microbial community 

to some extent. The soil microbial community diversity  indices were significantly correlated with soil organic carbon，total 

phosphorus，and pH （P<0.05）. The results  indicated that soil properties were important  factors controlling the metabolic 

activity of soil microbial community. With  the  increase of  intercropping years，soil microbial  functional diversity can be 

gradually improved in Phyllostachys pubescens and Bletilla striata ecosystems.
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