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不同林龄油松土壤微生物、酶活性和养分特征
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摘 要:对不同林龄油松林根际和非根际土壤养分、酶活性和微生物数量进行了研究。结果表明:(1)油松林的土壤

pH处于偏弱酸性,根际和非根际土壤pH随着油松林龄的增长表现出先降低后增加趋势,在成熟林阶段达到最低,不
同生长阶段油松根际土壤pH显著低于非根际土壤pH(p<0.05)。(2)土壤中根际和非根际有机碳、全氮、有效磷和

有效钾含量呈一致的变化趋势,随着油松林龄的增长表现出先增加后降低趋势,在成熟林阶段达到最大值,其中幼

林、中林和成熟林根际有机碳、全氮、有效磷和有效钾含量显著高于非根际(p<0.05),过熟林根际有机碳、全氮、有效

钾和有效磷含量与非根际差异并不显著(p>0.05)。(3)土壤中根际和非根际土壤酶活性(蔗糖酶活性、碱性磷酸酶

活性、脲酶活性、过氧化氢酶活性)和微生物群落多样性(物种丰富度指数、均匀度指数、优势度指数、碳源利用指数)呈
一致的变化趋势,随着油松林龄的增长表现出先增加后降低趋势,在成熟林阶段达到最大值,其中幼林、中林和成熟

林根际土壤酶活性和微生物群落多样性显著高于非根际(p<0.05),过熟林根际土壤酶活性和微生物群落多样性与非

根际差异并不显著(p>0.05)。(4)油松根际土壤微生物总数高于非根际,其中细菌数目所占比例最高,放线菌数目

所占比例最低。(5)相关性分析表明,土壤pH与土壤微生物群落功能多样性各指标呈负相关,土壤有机碳和全氮、

蔗糖酶活性、碱性磷酸酶活性、细菌数目、微生物总数与土壤微生物群落功能多样性各指标呈显著的相关性。由此可

知,土壤pH对土壤微生物群落功能多样性贡献为负,土壤养分、土壤酶活性和微生物数量对土壤微生物群落功能多

样性起到正调节作用,其中土壤有机碳和全氮、蔗糖酶活性、碱性磷酸酶活性、细菌数目和微生物总数是土壤微生物

群落多样性的主要影响因子。
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Microbe,EnzymaticActivityandNutrientContentsofSoilsin
DifferentStandAgesofPinustabuliformis
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Abstract:Westudiedthesoilmicrobe,enzymeactivityandnutrientsofsoilintherhizosphereandnon-rhizo-
sphereindifferentstandagesofPinustabuliformisinMinjiangRivervalley.Theresultsshowedthat:
(1)thesoilpHofPinustabulatawasslightacidity,andtheorganiccarboncontentsintherhizosphereand
non-rhizosphereshowedatrendofdecreasingandthenincreasingwiththeincreaseofagesofPinustabulata,
andreachedthelowestatthematurestage;thepHoftherhizospheresoilindifferentgrowthstageswassig-
nificantlylowerthanthatinthenon-rhizospheresoil(p<0.05);(2)intherhizosphereandnon-rhizosphere,
thecontentsofsoilorganiccarbon,totalnitrogen,availablephosphorusandavailablepotassiumpresented
theconsistentwiththetrendwhichshowedtheincreaseatfirst,andthenthedecrease,andreacheduptothe
peakvaluesinthematureforeststagewiththeincreaseoftheagesofPinustabulaeformis,rhizospherethe
contentsoforganiccarbon,totalnitrogen,availablephosphorusandavailablepotassiumintherhizosphereof
youngforest,middleforestandmatureforestweresignificantlyhigherthanthoseofthenon-rhizosphere
(p<0.05),thecontentsofsoilorganiccarbon,totalnitrogen,availablephosphorusandavailablepotassium



intherhizosphereoftheagedforestwerenotsignificantdifferencefromthoseofthenon-rhizosphere(p>
0.05);(3)soilenzymeactivities(sucraseactivity,theactivityofalkalinephosphatase,ureaseactivityand
catalaseactivity)andmicrobialcommunitydiversity,speciesrichnessindex,evennessindex,dominancein-
dex,carbonsourceutilizationindex)intherhizosphereandnon-hizospherewereconsistentwiththetrend
whichshowedtheincreaseatfirst,andthenthedecrease,reacheduptothepeakvaluesinthematureforest
stage,soilenzymeactivitiesandmicrobialcommunitydiversityinrhizosphereofyoungforest,middleforest
andmatureforestweresignificantlyhigherthanthoseofthenon-rhizosphere(p<0.05),therewasnosignif-
icantdifferenceinenzymeactivityandmicrobialcommunitydiversitybetweenrhizospheresoilandnon-rhizo-
spheresoiloftheagedforest(p>0.05);(4)becauseoftheinfluenceofmicrobialcommunityonslightly
rhizosphericsecretion,themicrobeamountsofPinustabulaeformisrhizospherewerehigherthanthoseof
thenon-rhizosphere,theproportionofbacteriatothetotalmicrobeintherhizosphereandnon-rhizosphere
wasthehighest,theproportionofactinomycetetothetotalmicrobeintherhizosphereandnon-rhizosphere
wastheleast;(5)correlationanalysisshowedthattherewasanegativecorrelationbetweenthefunctional
diversityofsoilmicrobialcommunityandsoilpH,whichwassignificantlycorrelatedwithsoilorganiccarbon
andtotalnitrogen,sucraseactivity,alkalinephosphataseactivity,numberofbacteriaandtotalnumberof
microorganisms;therefore,soilpHnegativelycontributedtosoilmicrobialcommunityfunctionaldiversity,
andsoilnutrient,soilenzymeactivityandmicrobialquantityhadthepositivecontributiontosoilmicrobial
communityfunctionaldiversity,soilorganiccarbonandtotalnitrogen,invertaseactivity,alkalinephospha-
taseactivity,numberofbacteriaandthetotalnumberofmicroorganismsarethemaininfluencefactorson
thesoilmicrobialcommunitydiversity.
Keywords:Pinustabuliformis;soilnutrients;soilenzymeactivity;soilmicrobialdiversity

  1904年,德国科学家LorenzHiltner最早提出

了根际(Rhizosphere)概念,将土壤学研究扩展至根

际微域环境,引发学界瞩目[1-3]。与此同时,根际研究

的内容偏重于土壤中的物质循环、微生物含量及养分

的作用、土壤酶含量等方面,并使用了更多、更新的研

究方法。这些研究方法的运用,对优化与调节土壤生

态系统起到了至关重要的作用,并为其提供了相关的

理论基础,为实践提供了借鉴[4]。目前,学界针对土

壤退化、土壤修复、园林绿化、人工造林等领域的植物

根际研究比较多,并且大多集中在根际土壤与非根际

土壤之间土壤特性的差异性方面[5-6]。如果想了解土

壤的质量和养分情况,在研究植物的根际土壤与非根

际土壤的特性时,特别要注意土壤酶活性、微生物数

量及养分等特点[7]。浏览研究的报道会发现,想要探

究造林灌木树种在根际效应与土壤特性之间的改良

情况,需要考虑灌木树种间根系活动的规律、土壤肥

力影响机制等因素[8-9]。要想提高造林后土壤肥力,
需要探寻根际土壤和与非根际土壤之间的关系,挖掘

两者对土壤肥力的影响与作用。作为大陆高原半干

旱气候的代表,岷江流域的土壤情况不良,贫瘠且流

失严重,植被绿化率也不理想,迫切需要进行人工造

林植被恢复工作,树种筛选则是其中的重中之重[10]。
所以,想要有效筛选与评价造林树种,必须要从植物

种植后根际和非根际土壤的特性着手,梳理其人工种

植植物对土壤的改善效果和影响才能实现[11-12]。
油松(Pinustabuliformis)常年保持绿色,是一

类乡土树种,广泛分布于我国亚热带地区,隶属于松

科Pinaceae松属Pinus,环境适应性很强,具有较强

的生长发育特性[13],对修复土地具有奇效,往往作为

首选树种出现,能够在一定程度上使森林保持良好的

生态系统。但是,研究者发现,多年来油松人工林地

力衰退问题日益突出,营造油松人工林作为一项关键

技术而被重视,其目的是提高土壤肥力和酶活性[14]。
林木和土壤在进行物质与能量交换时,往往需要

借助根部达成,根部通过吸收周围土壤中的营养或者

分泌各种有机物与元素,使土壤的性质发生一定的变

化[13]。文章的着重点在于分析不同林龄的油松林根

际与非根际土壤在酶活性、微生物和养分等方面的异

同,从而发现土壤肥力变化的内在规律,林木与土壤

之间互相影响的关系,为我国人工油松林的培育工作

提供数据支撑。

1 材料与方法

1.1 研究区概况

岷江是长江支流之一,从岷山南麓流出,沿线形

成杂谷脑河、大渡河、黑水河、马边河等支流,曲折回

环,落差可达3560m,占据了13.3万km2的面积,其
干流长度为735km。岷江的上中下游三部分各有特
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色,上游在都江堰市,中游在都江堰市至乐山市,下游

在乐山至宜宾。上游河段多河流峡谷,地形较复杂,
不适宜人类耕种,因此耕地和人口较少;而中游和下

游河段的地形单一,多平原,利于开展农耕,人口较

多,对农业和工业都有带动作用,同时交通较为发达,
开展研究的主要区域。该区域主要为温带—亚寒热

带气候,从上游至下游,气温逐渐升高,年平均气温达

17℃左右,最高和最低气温分别为-4℃和38℃左

右。该区域的汛期集中在6—9月的夏秋季节,多暴

雨,降水量较大,占全年雨量的80%以上,所以水能

资源和自然资源丰富,耕地较多,且多为紫色土。
试验时间为2018年8月,选取地域范围为岷江

上游,选取对象为(幼林、中林、成熟林和过熟林)油
松样地,针对每种林龄油松,选择了3个重复样地

(50m×50m),并在每个样地上设置3个10m×
10m的小样方,并各选择3株油松,采取 Riley和

Barber的抖落法,在做好标记的每株油松附近挖取

根际与非根际土壤,在挖取根际土壤时,必须要保证

根系的完整,采取各种办法,如使用小刷子等尽可能

清除外围土壤,尤其注意防止损害根系。对于采集好

的土壤,先去除杂物,之后分为两部分,分别处理。一

部分平铺风干并过筛后,用于测定土壤中养分的情况

和酶活性,另一部分在4℃环境中下贮藏,可测定土

壤中微生物的数量以及pH值。

1.2 测定方法

平板梯度稀释法是测定土壤微生物数量的基本

方法,往往会选取高氏一号琼脂培养基、马丁氏培养

基和牛肉膏蛋白胨琼脂等,分别作为放线菌、真菌和

细菌的培养基。还要在每一浓度梯度处进行特别设

置,即3个重复。而测定有机碳、土壤pH、有效钾和

有效磷等元素,则要参考包士旦编《土壤农化分析》中
的标准[15]。

通过在Biolog-Eco下进行72h的温育处理,能
够得到土壤多样性的数据,然后选取大约10g烘干

土壤的土样,将其放入 NaCl溶液中,调至浓度为

0.145mol/L,再进行30min左右的振荡,再选择其

中的100μl,于Eco板后读数,并在25℃下恒温培养

216h,读数间隔为12h;接着,还要将 NaCl溶液稀

释,继续进行恒温培养,做好吸光值记录。
在分析微生物对碳源的利用情况时,需要依据其

对碳源的反应得出结论,一般用平均每孔颜色变化率

AWCD表示,当微生物丰度越高时,该值的数额越

大,计算如下方式[7-9]:

AWCD=∑[(Ci-R)/31]
式中:Ci,R 分别表示第i孔、对照孔的吸光值。

H=-∑Pi(lnPi)
式中:Pi为第i孔的相对吸光值比值,计算公式:

Pi=(Ci-Ri)/∑(Ci-Ri)

S=被利用碳源的总数

Ds=1-∑Pi

1.4 数据分析

进行数据统计和方差检验,需要采用Excel2007
和SPSS18.0等软件,检验各指标之间的相关性,则采

用平均值±标准误差(Mean±SE),单因素方差分析

(One-wayANOVA),Pearson相关系数法等方式。

2 结果与分析

2.1 不同林龄油松根际与非根际土壤养分

由表1可知,生长着不同林龄的油松土地上,土
壤中的pH值因是否为根际土壤而不同,与根际土壤

的pH值较低相比,非根际土壤的pH 值较高,这说

明油松根际在持续地分泌有机化合物,土壤的pH值

不稳定,处于变化中,呈现弱酸性,并且随着林龄的增

大而增长。土壤中根际和非根际有机碳含量随着油

松林龄的增长表现出先增加后降低趋势,在成熟林阶

段达到最大值,其中幼林、中林和成熟林根际有机碳

含量显著高于非根际(p<0.05),过熟林根际有机碳

含量与非根际差异并不显著(p>0.05);根际土壤有

机碳含量在幼林、中林、成熟林和过熟林分别高于非

根际15.98%,17.63%,10.81%和15.31%。土壤中

根际和非根际全氮含量随着油松林龄的增长表现出

先增加后降低趋势,在成熟林阶段达到最大值,其中

幼林、中林和成熟林根际全氮含量显著高于非根际

(p<0.05),过熟林根际全氮含量与非根际差异并不

显著(p>0.05);根际全氮含量在幼林、中林、成熟林

和过熟林分别高于非根际13.95%,12.39%,11.57%
和3.33%。土壤中根际和非根际有效磷含量随着油松

林龄的增长表现出先增加后降低趋势,在成熟林阶段

达到最大值,其中幼林、中林和成熟林根际有效磷含量

显著高于非根际(p<0.05),过熟林根际有效磷含量与

非根际差异并不显著(p>0.05);根际有效磷含量在幼

林、中林、成熟林和过熟林中分别高于非根际16.98%,

10.90%,24.28%和1.81%。土壤中根际和非根际有效钾

含量随着油松林龄的增长表现出先增加后降低趋势,在
成熟林阶段达到最大值,其中幼林、中林和成熟林根

际有效钾含量显著高于非根际(p<0.05),过熟林根

际有效钾含量与非根际差异并不显著(p>0.05);根
际有效钾含量在幼林、中林、成熟林和过熟林分别高

于非根际20.23%,12.59%,10.14%和6.37%。
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表1 不同林龄油松根际与非根际土壤养分

项目
pH

R S

有机碳SOC/(g·kg-1)

R S

全氮TN/(g·kg-1)

R S

有效磷 AP/(mg·kg-1)

R S

有效钾 AK/(mg·kg-1)

R S
幼林 6.36±0.29 6.82±0.16* 9.58±1.52 8.26±0.51* 0.98±0.12 0.86±0.05* 35.96±3.25 30.74±2.19* 46.23±2.19 38.45±2.15*

中林 6.24±0.21 6.79±0.21* 10.74±1.95 9.13±1.13* 1.13±0.16 0.99±0.16* 46.79±4.16 42.19±3.02* 58.74±4.59 52.17±4.16*

成熟林 6.04±0.16 6.76±0.18* 13.02±0.58 11.75±1.78* 1.35±0.25 1.21±0.24* 79.02±3.58 63.58±2.78* 72.01±3.78 65.38±5.79*

过熟林 6.09±0.18 6.78±0.14* 12.73±1.37 11.04±1.25 1.24±0.31 1.20±0.31 53.11±4.02 52.17±3.05 63.18±4.01 62.78±4.03
p <0.05 <0.05 <0.05 <0.05 <0.05
F 256.14 285.37 201.47 198.56 213.45

注:R表示根际,S表示非根际,*表示根际与非根际差异显著(p<0.05),同列不同小写字母表示不同林龄差异显著(p<0.05),下同。

2.2 不同林龄油松根际与非根际土壤酶活性

由表2可知,土壤中根际和非根际蔗糖酶活性随

着油松林龄的增长表现出先增加后降低趋势,在成熟

林阶段达到最大值,其中幼林、中林和成熟林根际蔗

糖酶活性显著高于非根际(p<0.05),过熟林根际蔗

糖酶活性与非根际差异并不显著(p>0.05);根际蔗

糖酶活性在幼林、中林、成熟林和过熟林分别高于非

根际28.00%,33.73%,27.66%和12.48%。土壤中

根际和非根际碱性磷酸酶活性随着油松林龄的增长

表现出先增加后降低趋势,在成熟林阶段达到最大

值,其中幼林、中林和成熟林根际碱性磷酸酶活性显

著高于非根际(p<0.05),过熟林根际碱性磷酸酶活

性与非根际差异并不显著(p>0.05);根际碱性磷酸

酶活性在幼林、中林、成熟林和过熟林分别高于非根

际23.53%,12.62%,39.44%和4.69%。土壤中根际

和非根际脲酶活性随着油松林龄的增长表现出先增

加后降低趋势,在成熟林阶段达到最大值,其中幼林、
中林和成熟林根际脲酶活性显著高于非根际(p<
0.05),过熟林根际脲酶活性与非根际差异并不显著

(p>0.05);根际脲酶活性在幼林、中林、成熟林和过熟林

分别高于非根际20.97%,41.83%,16.43%和8.47%。土

壤中根际和非根际过氧化氢酶活性随着油松林龄的

增长表现出先增加后降低趋势,在成熟林阶段达到最

大值,其中幼林、中林和成熟林根际过氧化氢酶活性

显著高于非根际(p<0.05),过熟林根际过氧化氢酶

活性与非根际差异并不显著(p>0.05);根际过氧化

氢酶活性在幼林、中林、成熟林和过熟林分别高于非

根际27.57%,14.73%,9.60%和0.31%。
表2 不同林龄油松根际与非根际土壤酶活性

项目
蔗糖酶活性/(mg·g-1)

R S

碱性磷酸酶活性/(mg·g-1)

R S

脲酶活性/(mg·g-1)

R S

过氧化氢酶活性/(ml·g-1)

R S
幼林 4.16±0.26 3.25±0.34* 1.05±0.15 0.85±0.06* 3.23±0.26 2.67±0.28* 2.73±0.57 2.14±0.19*

中林 5.59±0.35 4.18±0.16* 1.16±0.24 1.03±0.11* 4.95±0.29 3.49±0.21* 2.96±0.15 2.58±0.16*

成熟林 6.97±0.24 5.46±0.28* 1.98±0.16 1.42±0.15* 5.67±0.34 4.87±0.34* 3.88±0.29 3.54±0.24*

过熟林 6.04±0.27 5.37±0.37 1.34±0.19 1.28±0.12 5.12±0.32 4.72±0.30 3.20±0.35 3.19±0.13
p <0.05 <0.05 <0.05 <0.05
F 198.26 203.47 186.74 195.28

2.3 不同林龄油松根际与非根际微生物数量

通过研究比较不同林龄油松的根际和非根际土壤

中的微生物数量后(表3),可知两种土壤中的微生物数

量情况不同,并且与林木的生长发育阶段相关,这是受

到根际分泌物影响的结果。相对而言,根际土壤更能恰

如其分地表现微生物的变化规律,且总量较高。在不同

林龄油松的根际土壤中,微生物数量由多到少为放线

菌、真菌和细菌;在不同林龄油松的非根际土壤中,变化

情况与根际土壤趋同。林龄逐渐增大,土壤中微生物总

量呈先增加后降低趋势,在中龄林的根系生长状况良

好,分泌物较多,活力较强,导致土壤中的微生物含量

也较多,从而大大促进了有机物的分解与转化。

2.4 不同林龄油松根际与非根际土壤微生物群落

结果表明(表4),土壤中根际和非根际丰富度指

数(H)随着油松林龄的增长表现出先增加后降低趋

势,在成熟林阶段达到最大值,其中幼林、中林和成熟

林根际丰富度指数(H)显著高于非根际(p<0.05),
过熟林根际丰富度指数(H)与非根际差异并不显

著(p>0.05);根际丰富度指数(H)在幼林、中林、成
熟林和过熟林分别高于非根际63.64%,10.76%,

22.22%和11.39%。土壤中根际和非根际均匀度指

数(E)随着油松林龄的增长表现出先增加后降低趋

势,在成熟林阶段达到最大值,其中幼林、中林和成熟

林根际均匀度指数(E)显著高于非根际(p<0.05),
过熟林根际均匀度指数(E)与非根际差异并不显著

(p>0.05);根际均匀度指数(E)在幼林、中林、成熟

林和过熟林分别高于非根际21.57%,16.42%,18.27%和

1.02%。土壤中根际和非根际优势度指数(Ds)随着
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油松林龄的增长表现出先增加后降低趋势,在成熟林

阶段达到最大值,其中幼林、中林和成熟林根际优势

度指数(Ds)显著高于非根际(p<0.05),过熟林根际

优势度指数(Ds)与非根际差异并不显著(p>0.05);
根际优势度指数(Ds)在幼林、中林、成熟林和过熟

林分别 高 于 非 根 际 43.33%,26.83%,19.18% 和

2.90%。土壤中根际和非根际碳源利用丰富度指数

(S)随着油松林龄的增长表现出先增加后降低趋势,
在成熟林阶段达到最大值,其中幼林、中林和成熟林

根际碳源利用丰富度指数(S)显著高于非根际(p<
0.05),过熟林根际碳源利用丰富度指数(S)与非根际

差异并不显著(p>0.05);根际碳源利用丰富度指数

(S)在幼林、中林、成熟林和过熟林分别高于非根际

9.40%,8.91%,9.89%和3.98%。
表3 不同林龄油松根际与非根际微生物数量

项目
细菌数目 MB(105)

R S

真菌数目 MF(104)

R S

放线菌数目 ME(104)

R S

微生物总数 MT(106)

R S
幼林 9.86±0.69 8.03±0.58* 6.51±0.26 6.01±0.35* 8.47±1.02 8.24±0.75* 5.16±0.36 4.02±0.26*

中林 10.23±1.23 9.21±1.54* 7.13±0.58 6.85±0.29* 9.28±1.58 9.16±0.62* 6.01±0.35 5.13±0.31*

成熟林 11.57±1.59 10.15±1.26* 8.49±0.27 7.52±0.34* 9.97±0.57 9.87±0.34* 6.68±0.24 5.87±0.24*

过熟林 10.58±2.01 9.06±1.78 8.02±0.36 7.01±0.18 9.35±0.89 9.31±0.58 6.53±0.78 5.21±0.28
p <0.05 <0.05 >0.05 <0.05
F 186.32 195.64 203.47 217.89

表4 不同林龄油松根际与非根际土壤微生物群落

项目
物种丰富度指数(H)

R S

均匀度指数(E)

R S

优势度指数(Ds)

R S

碳源利用指数(S)

R S
幼林 1.98±0.26 1.21±0.13* 0.62±0.05 0.51±0.03* 0.43±0.03 0.30±0.03* 9.78±1.12 8.94±0.95*

中林 2.16±0.21 1.95±0.25* 0.78±0.06 0.67±0.06* 0.52±0.05 0.41±0.05* 11.74±1.52 10.78±1.02*

成熟林 2.97±0.19 2.43±0.19* 1.23±0.15 1.04±0.05* 0.87±0.05 0.73±0.05* 13.56±1.45 12.34±1.47*

过熟林 2.64±0.21 2.37±0.24 0.99±0.11 0.98±0.04 0.71±0.04 0.69±0.06 12.02±1.39 11.56±1.25
p <0.05 <0.05 <0.05 <0.05
F 178.23 195.46 201.35 157.78

2.5 土壤养分与微生物多样性之间相关性

土壤养分为微生物提供碳源和氮源,要对土壤微

生物群落多样性与土壤养分的相关性进行分析(表

5)。通过研究可发现,土壤微生物群落功能多样性与

土壤养分呈正比例关系,与土壤pH 值呈负比例关

系,还与土壤中的微生物总数、细菌数目、蔗糖酶活

性、有机碳和全氮、碱性磷酸酶活性等具有一定的关

联性。由此可得出结论,微生物群落功能多样性受到

微生物数量、土壤养分和土壤酶活性的直接影响。其

中,土壤pH值的作用为负,微生物数量、土壤酶活性

和土壤养分的作用为正,这种情况引发了不同土层土

壤微生物群落多样性存在较大差异,而微生物总数、
细菌数目、蔗糖酶活性、土壤有机碳和全氮以及碱性

磷酸酶活性等,都会对其产生影响。
表5 土壤养分与微生物多样性之间相关性

项目
物种丰富度指数(H)

r p

均匀度指数(E)

r p

优势度指数(Ds)

r p

碳源利用指数(S)

r p
pH -0.623 * -0.598 * -0.569 * -0.758 **

有机碳SOC 0.569 * 0.502 * 0.613 * 0.569 *
全氮TN 0.603 * 0.598 * 0.546 * 0.602 *

有效磷AP 0.123 ns 0.025 ns 0.201 ns 0.347 ns
蔗糖酶活性 0.568 * 0.569 * 0.547 * 0.645 *

碱性磷酸酶活性 0.514 * 0.507 * 0.613 * 0.689 *
脲酶活性 0.302 ns 0.123 ns 0.756 ** 0.206 ns

过氧化氢酶活性 0.147 ns 0.347 ns 0.301 ns 0.314 ns
细菌数目 MB(105) 0.618 * 0.568 * 0.598 * 0.599 *
真菌数目 MF(104) 0.702 ** 0.402 ns 0.514 * 0.603 *

放线菌数目 ME(104) 0.314 ns 0.314 ns 0.218 ns 0.123 ns
微生物总数 MT(106) 0.519 * 0.503 * 0.519 * 0.578 *

注:*,**分别表示在0.05,0.01水平上差异显著,ns表示没有相关性(p>0.05)。
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3 讨论与结论

土壤肥力的现实状况与变化情况,可以从微生物

的活跃与变化中窥知一二,尤其要注意其数量、种类、
生态分布及活性等内容[16],在查看微生物的总体数

量时,要注意由于同种类微生物与植物根系互相作用

而产生的效果,一般表现为细菌和真菌在不同土壤中

的数量是不同的。产生这种情况的原因在于,放线菌

的环境适应能力强,不受高温、干燥、碱性等条件的影

响,占据了优势地位[17]。与此同时,研究还发现,针
对不同林龄的油松,非根际土壤中的有机质和有效养

分含量均低于根际土壤,并且出现一些根际聚集的现

象[17]。从油松的林龄来看,土壤中的养分含量随着

幼龄林长至中龄林而呈现增加现象,而在中龄林至成

熟林期间,养分含量会逐渐降低。从土壤中养分的变

化情况来看,在根际聚集的作用和影响下,油松能够

提高以有效磷和有效钾为主要代表的土壤养分含量。
油松处于幼龄时,由于根际不够发达,所分泌的产物

少,转化的有机物更少,主要以地表枯落物的分解为

主,而在中龄林和成熟林中,根际发达,根产物的量增

加,增加了有机质的含量。而树木在不同的生长阶

段,根系所释放出的有机物含量会受到光合作用的影

响而产生变化,中龄林土壤中的有机物含量较高,而
成熟林土壤中的有机物含量呈减少趋势,并且非根际

土壤中的有机质含量低于根际土壤中,这种现象与有

机质的变化类似,根际土壤有机质、全氮含量等均会

受到植物生长期间根系、枯落物、根毛及根表皮分解

等因素的影响[18-19]。而在研究土壤酶活性时,可以发

现,该种有机质的活性大小与土壤是否处于根际相

关,就不同林龄油松而言,非根际土壤与根际土壤中的

有机物情况不同,这与林木根系分泌酶类物质有关,营
造出比较特殊的微生物环境。一般情况下,土壤根系附

近的微生物含量要高于非根际附近,而微生物一旦收到

外界的刺激,会分泌大量的酶,从而使根际与非根际土

壤中的酶活性产生较大的变化[20-21]。据研究,脱氢酶、
过氧化氢酶及脲酶的活性在根际和非根际土壤中,大
部分都会出现“低—高—低”的特征。

土壤是一个鲜活的、循环的小生态系统,无时无

刻都发生着物质的分解与转化活动,这都依赖于土壤

微生物的作用,不仅能够促进土壤中物质的转化与影

响,还能增进土壤肥力。土壤酶最为突出地反映了土

壤的生物活性,使土壤产生生物或化学反应,产生有

机物,使土壤养分发生变化[22-23]。而研究也发现,微

生物数量、土壤养分和酶活性存在一定的关联[22-23]。
研究还发现,土壤微生物的数量多少并未受到土壤酶

活性的主要作用,两者未必正相关。据推测,土壤微

生物的数量受到多重因素的影响,例如根系分泌和动

植物残体腐解等,其中的原因还需要深入探究[24]。
很多报道认为,土壤养分的变化离不开微生物数量与

酶活性的影响。本研究则发现,土壤微生物群落功能

多样性的指标,与微生物总数、细菌数目、蔗糖酶活

性、土壤有机碳和全氮以及碱性磷酸酶活性等因素关

系显著,而与土壤pH呈负比例关系,而土壤养分、土
壤酶活性和微生物数量对微生物群落功能多样性具

有积极影响,这从侧面反映了不同土层土壤微生物群

落多样性差异的根源。其中,微生物总数、细菌数目、
蔗糖酶活性、土壤有机碳和全氮以及碱性磷酸酶活

性,都对土壤产生作用,可知土壤养分与微生物、酶活

性存在专性作用[25-26]。在进行研究时,要关注简单相

关系数和两者之间的线性关系,也会与其他变量产生

反应,所以需要深入探究,才能真正发现两个变量之

间的线性相关关系,再将其运用至实践中。因此,未
来应重点关注和监测根际和非根际土壤在不同季节

的变化情况,从而探究在植被恢复进程中,根际和非

根际土壤中的养分变化情况。

参考文献:

[1] NewmanM M,HoilettN,LorenzN,etal.Glyphosate

effectsonsoilrhizosphere-associatedbacterialcommuni-

ties[J].ScienceoftheTotalEnvironment,2016,543:

155-160.
[2] PétriacqP,WilliamsA,CottonA,etal.Metabolite

profilingofnon-sterilerhizospheresoil[J].thePlant

Journal,2017,92(1):147-162.
[3] KoebernickN,DalyKR,KeyesSD,etal.High-reso-

lutionsynchrotronimagingshowsthatroothairsinflu-

encerhizospheresoilstructureformation[J].NewPhy-

tologist,2017,216(1):124-135.
[4] AngstG,Kögel-KnabnerI,KirfelK,etal.Spatialdistribu-

tionandchemicalcompositionofsoilorganic matter

fractionsinrhizosphereandnon-rhizospheresoilunder

Europeanbeech(Fagussylvatica L.)[J].Geoderma,

2016,264:179-187.
[5] WangX,TangC,SeveriJ,etal.Rhizospherepriming

effectonsoilorganiccarbondecompositionunderplant

speciesdifferinginsoilacidificationandrootexudation
[J].NewPhytologist,2016,211(3):864-873.

[6] WangX,TangC,SeveriJ,etal.Rhizospherepriming

effectonsoilorganiccarbondecompositionunderplant

36第6期       范媛媛等:不同林龄油松土壤微生物、酶活性和养分特征



speciesdifferinginsoilacidificationandrootexudation
[J].NewPhytologist,2016,211(3):864-873.

[7] DotaniyaML,MeenaVD.Rhizosphereeffectonnutri-

entavailabilityinsoilanditsuptakebyplants:areview
[J].ProceedingsoftheNationalAcademyofSciences,

IndiaSectionB:BiologicalSciences,2015,85(1):1-12.
[8] GkarmiriK,MahmoodS,EkbladA,etal.Identifying

theactivemicrobiomeassociatedwithrootsandrhizo-

spheresoilofoilseedrape[J].Appl.Environ.Microbi-

ol.,2017,83(22):e01938-17.
[9] FraserTD,LynchDH,GaieroJ,etal.Quantification

ofbacterialnon-specific acid (phoC)and alkaline
(phoD)phosphatasegenesinbulkandrhizospheresoil

fromorganicallymanagedsoybeanfields[J].Applied

SoilEcology,2017,111:48-56.
[10] SillenW MA,ThijsS,AbbamondiGR,etal.Effects

ofsilvernanoparticlesonsoil microorganismsand

maizebiomassarelinkedintherhizosphere[J].Soil

BiologyandBiochemistry,2015,91:14-22.
[11] GalavizC,LopezBR,de-BashanLE,etal.Root

growthimprovementofmesquiteseedlingsandbacteri-

alrhizosphereandsoilcommunitychangesareinduced

byinoculationwithplantgrowth-promotingbacteria

andpromoterestorationoferodeddesertsoil[J].Land

Degradation&Development,2018,29(5):1453-1466.
[12] YangH,HuJ,LongX,etal.Salinityalteredroot

distributionandincreaseddiversityofbacterialcommu-

nitiesintherhizospheresoilofJerusalemartichoke[J].

ScientificReports,2016,6:20687.
[13] 褚洪龙,李莎,唐明.黄土高原油松根际土壤酶活性及

真菌群落多样性研究:以黄龙山林场为例[J].土壤学

报,2015,52(1):154-161.
[14] 邱甜甜,刘国彬,王国梁,等.黄土高原不同生长阶段油

松人工林土壤微生物生物量碳的变化及其影响因素

[J].应用生态学报,2016,27(3):681-687.
[15] 包士旦.土壤农化分析[M].北京:科学出版社,2000.
[16] FanK,WeisenhornP,GilbertJA,etal.Wheatrhizo-

sphereharborsalesscomplexandmorestablemicrobi-

alco-occurrencepatternthanbulksoil[J].SoilBiology
andBiochemistry,2018,125:251-260.

[17] ZhangC,LinY,TianX,etal.Tobaccobacterialwilt

suppressionwithbiocharsoiladditionassociatestoim-

provedsoilphysiochemicalpropertiesandincreased

rhizospherebacteriaabundance[J].AppliedSoilEcolo-

gy,2017,112:90-96.
[18] DalyKR,MooneySJ,BennettMJ,etal.Assessing

theinfluenceoftherhizosphereonsoilhydraulicprop-

ertiesusingX-raycomputedtomographyandnumerical

modelling[J].JournalofExperimentalBotany,2015,

66(8):2305-2314.
[19] LiH,YangX,WengB,etal.Thephenologicalstage

ofricegrowthdeterminesanaerobicammoniumoxida-

tionactivityinrhizospheresoil[J].SoilBiologyand

Biochemistry,2016,100:59-65.
[20] CuiY,FangL,GuoX,etal.Ecoenzymaticstoichiometry

andmicrobialnutrientlimitationinrhizospheresoilinthe

aridareaofthenorthernLoessPlateau,China[J].SoilBi-

ologyandBiochemistry,2018,116:11-21.
[21] McPhersonMR,WangP,MarshEL,etal.Isolation

andAnalysisofMicrobialCommunitiesinSoil,Rhizo-

sphere,andRootsinPerennialGrassExperiments[J].

JournalofVisualizedExperiments:Jove,2018,137
(3):579-583.

[22] QiaoQ,WangF,ZhangJ,etal.Thevariationinthe

rhizospheremicrobiomeofcottonwithsoiltype,geno-

typeanddevelopmentalstage[J].ScientificReports,

2017,7(1):3940.
[23] LiZ,ZuC,WangC,etal.Differentresponsesofrhi-

zosphereandnon-rhizospheresoilmicrobialcommuni-

tiestoconsecutivePipernigrum L.monoculture[J].

ScientificReports,2016,6:35825.
[24] SreevidyaM,GopalakrishnanS,KudapaH,etal.Explo-

ringplantgrowth-promotionactinomycetesfromver-

micompostandrhizospheresoilforyieldenhancement

inchickpea[J].BrazilianJournalof Microbiology,

2016,47(1):85-95.
[25] KibbeyTCG,StrevettKA.Theeffectofnanoparticleson

soilandrhizospherebacteriaandplantgrowthinlettuce

seedlings[J].Chemosphere,2019,221:703-707.
[26] OburgerE,SchmidtH.Newmethodstounravelrhi-

zosphereprocesses[J].TrendsinPlantScience,2016,

21(3):243-255.

46                  水 土 保 持 研 究                   第26卷


