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黑土母质熟化过程微生物群落碳源代谢特征

张志明，韩晓增∗

中国科学院东北地理与农业生态研究所海伦农田生态系统国家野外科学观测研究站，哈尔滨　 １５００８１

摘要：东北黑土区由于表土丧失，母质裸露等问题，严重威胁粮食生产和生态环境，通过揭示母质肥力形成过程中微生物群落的

碳源利用特征可以让我们更好的理解肥力形成过程中相关微生物过程。 本文以海伦农田生态系统国家野外科学观测研究站长

期定位试验为材料，研究母质不同熟化过程下微生物群落碳源代谢特征，结果表明：苜蓿草熟化过程（ＰＡｆｌ）、农田化肥配施有机

物熟化过程（ＰＣＳ＋Ｆ＋ＯＭ）可培养微生物数量最多。 自然熟化过程（ＰＮａｔ）、苜蓿草熟化过程、农田化肥农产品全循环熟化过程

（ＰＣＳ＋Ｆ＋ＢＭ）、农田化肥加有机肥配合型熟化过程可以将微生物活性提高到常规农田黑土的水平。 不同熟化过程下微生物群

落对单个碳源的利用不同。 主成分分析表明自然熟化过程、农田化肥投入熟化过程（ＰＣＳ＋Ｆ）、农田化肥农产品全循环熟化过

程、农田化肥加有机肥配合型熟化过程与常规农田黑土微生物代谢特征类似。 研究表明不同母质熟化过程通过影响微生物群

落结构导致对各个碳源的利用发生变化，最终改变了整体碳源代谢特征。
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我国东北平原黑土区，主要分布在小兴安岭和松嫩平原腹地之间的过渡带［１］，所以形成了大量坡耕地，这些

坡耕地开垦后，由于侵蚀导致表土迁移流失，严重的地区母质裸露。 再加上工程建设的取土和弃土，黑土表层被

破坏，导致大量农田母质裸露［２］。 在平原地区，对土壤掠夺性经营，导致表土退化形成劣质的土壤［３］，即是母质

裸露的表现。 这些地区土壤的原始母质裸露后，丧失了土壤应有的生产植物的能力，同时对生态环境也带来了

危害［４］。 基于对退化严重土壤肥力恢复的需求，我们将 ２ ｍ 以下的黑土母质移至地表，分别模拟自然熟化过程、
种植豆科牧草熟化过程；在模拟农田过程中，分别设置了无肥、化肥、化肥加有机肥和在施用化肥的条件下将所

收获的农作物（秸秆和籽粒）全部还田，试图了解母质熟化过程中的各种肥力属性的变化特征。
土壤肥力的恢复与重建的引擎是土壤微生物主导下的生物化学过程［５］，土壤微生物的碳代谢过程又是

土壤生物化学过程非常重要的组成部分。 １９９１ 年，Ｇａｒｌａｎｄ 和 Ｍｉｌｌｓ 首次应用 Ｂｉｏｌｏｇ 系统分析微生物群落的碳

源代谢特征［６］。 随后众多学者利用此方法研究在施肥 ［７，８］、耕作［９，１０］、不同植被覆盖［１１，１２］和不同土壤类型［１３］

条件下土壤微生物群落碳源代谢特征，并以此来反映土壤肥力的变化。 但是在土壤侵蚀严重、母质裸露地区，
对土壤肥力恢复重建过程中微生物群落碳代谢过程的研究较少。 本文通过研究模拟黑土侵蚀严重、母质裸露

在地表后不同熟化过程下微生物群落碳源代谢的变化特征，探讨不同措施对母质肥力恢复的影响，为应对黑

土耕地资源减少和开发新的耕地资源提供思路和理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 试验地点

　 　 黑土母质熟化试验区设置于海伦农田生态系统国家野外科学观测研究站试验田内（４７°２７′Ｎ， １２６°
５５′Ｅ），位于中国黑土带中部，海拔 ２３４ ｍ，区域内土壤为典型中厚层黑土。 试验区为温带大陆性季风气候，冬
季寒冷干燥，夏季高温多雨，雨热同季，全年降水量 ５００—６００ ｍｍ，无霜期 １２０—１３０ ｄ，≥１０ ℃ 有效积温

２４００—２５００ ℃ ［１４］。
１．２　 试验设计

试验始于 ２００４ 年 ６ 月。 黑土母质是第四纪黄土状母质，母质出现在土壤剖面的 １５５ ｃｍ 以下，试验所用

母质取自表层以下 ２．０—２．５ ｍ 深的有代表性的母质，移入地表混匀后，等量放入 ２４ 个微区中。 每个微区平面

长 １．４ ｍ，宽 １ ｍ，深 ０．６ ｍ，底部用 ２００ 目双层尼龙网将试验母质和原土分开（原土性状与母质相近），不能生

长根系但水分可以运移，四周均用钢筋混凝土铸成，可防水侧渗。 试验设置 ６ 个处理：（１）母质自然熟化过程

（ＰＮａｔ），没有任何人为措施，地上植物为自然生长，每年冬季枯死后自然还田；（２）母质苜蓿草熟化过程

（ＰＡｌｆ），人工播种多年生苜蓿，不加任何其他措施，每年秋季地上生物量剪碎覆盖表面还田；（３）农田耕作无

肥投入熟化过程（ＰＣＳ⁃Ｆ）；（４）农田耕作化肥投入熟化过程，仅施用 ＮＰＫ 化肥（ＰＣＳ＋Ｆ）；（５）农田耕作施用化

肥农产品全循环熟化过程，ＮＰＫ 化肥＋每年地上所有收获物（籽粒和秸秆）全量还田（ＰＣＳ＋Ｆ＋ＢＭ）；（６）农田

耕作化肥加有机肥配合型熟化过程，ＮＰＫ 化肥＋秸秆＋炒熟豆粉（ＰＣＳ＋Ｆ＋ＯＭ），模拟有机肥。 每个处理 ４ 次重

复，随机排列。 （７）试验还采集距微区试验地 １００ 米处常规农田表层黑土（ＳＣＳ＋Ｆ）作为对照，具体试验设置

见表 １。 处理代号含有 ＣＳ 代表大豆⁃玉米轮作种植方式；Ｐ 代表供试土壤为母质；Ｓ 代表供试土壤为常规农田

表层耕作黑土。 处理 １—２ 免耕；处理 ３—７ 翻耕土层深度为 １７ ｃｍ。 不同作物每年肥料用量见表 １。
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表 １　 不同作物施肥量（ｇ ／ ｍ２）

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｒｏｐ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ｒａｔｅ （ｇ ／ ｍ２）

作物
Ｃｒｏｐ

Ｎ
Ｎｉｔｒｏｇｅｎ

Ｐ
Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

Ｋ
Ｐｏｔａｓｓｉｕｍ

地上生物量还田
Ｂｉｏｍａｓｓ ｃｙｃｌｅ

有机肥
Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ

大豆 Ｓｏｙｂｅａｎ ５．４ ６．０ ５．０ 全部的秸秆和子粒 ２２５ｇ 熟豆粉＋４５０ｇ 玉米秸秆

玉米 Ｍａｉｚｅ １９．２ ６．０ ５．０ 全部的秸秆和子粒 ２２５ｇ 熟豆粉＋４５０ｇ 玉米秸秆

１．３　 样品采集

样品于 ２０１２ 年春天播种前采集，系收获后玉米茬口，取样时保留 １ 个区组不取样，取另外 ３ 个区组的小区土

壤样品供测试研究，仅采集表层，免耕处理为 ０—１０ ｃｍ，耕作处理根据翻耕深度采集 ０—１７ ｃｍ 土样，每个小区取

样方法为每一层土壤全部取出混匀，多次四分法取样最终为 １ 个样品。 其中采集前将 ＰＮａｔ 和 ＰＡｌｆ 两个处理地

表植物残体除去。 样品取完后用封口袋封存，放入冰盒中带回实验室，在 ４℃冰箱中保存，以备分析。
１．４　 试验方法

土壤微生物三大菌群的数量采用平板菌落计数法测定［１５］。
Ｂｉｏｌｏｇ ＥｃｏＰｌａｔｅ 接种和培养：称取相当于 ５ ｇ 烘干土重的鲜土加入到装有 ４５ ｍＬ 灭菌生理盐水（０．８５ ％）

的三角瓶中，超声 １ ｍｉｎ，然后在振荡器上振荡 ４０ ｍｉｎ 混匀。 土壤溶液稀释至 １０－３浓度梯度，向 ＥＣＯ 板中每孔

加入 １５０ μＬ 土壤稀释液， ２８ ℃保湿避光培养。 每隔 ２４ ｈ 用 Ｂｉｏｌｏｇ 自动读数仪测量 ５９０ ｎｍ（颜色和浊度）和
７５０ ｎｍ（浊度）波长下的数值［１６］。
１．５　 数据分析

按照 Ｃｌａｓｓｅｎ［１６］方法计算：（１）平均颜色变化率（Ａｖｅｒａｇｅ Ｗｅｌｌ Ｃｏｌｏｒ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ， ＡＷＣＤ）， ＡＷＣＤ ＝∑
（Ｃ５９０－７５０） ／ ｎ；（２）Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｈ（评估物种丰富度），Ｈ＝ －∑ｐｉ１ｎ（ｐｉ）；（３）Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数（评估某些常见种的优

势度），Ｄ＝ １－∑（ｐｉ） ２；（４）Ｍｃｌｎｔｏｓｈ 指数（评估群落物种均匀度），Ｕ＝ ∑ｎｉ２ 。
式中：Ｃ 是反应孔吸光值，ｎ 是碳源数。 ｐｉ 为第 ｉ 孔相对吸光度值与整个平板相对吸光度值总和的比率，

ｎｉ 是第 ｉ 孔的相对吸光值。
试验结果的方差分析及主成分分析采用 ＳＰＳＳ１９．０ 进行。

２　 结果

２．１　 可培养微生物数量变化特征

可培养微生物虽然只占土壤微生物总数的 ０．１ ％—１ ％［１７］，但它们的功能是可知的，在不同母质熟化过

程中，可培养微生物的丰度和类群有明显不同的特征（表 ２）。 母质自然熟化过程中基本检测不到放线菌，说
明放线菌这个类群在从母质到具有肥力的土壤熟化过程中，响应速度较细菌和真菌慢得多；且放线菌在母质

熟化过程中，对肥料相当敏感，在无肥料投入的 ３ 个处理中数量较少。 在人工播入牧草免耕条件下，土壤可培

养微生物总数相当于母质自然熟化过程的可培养微生物总数的 ２ 倍，证明了豆科植物苜蓿对土壤微生物有较

强的促进作用。
在母质熟化的农田过程中，不同的施肥方式对土壤可培养微生物数量有不同的促进作用。 无肥是可培养

微生物数量的限制因子，与优化的施肥方式（处理 ６）相比，仅占其 １ ／ １０。 从施用化肥熟化过程与化肥加有机

物配合施用熟化过程比较可以看出化肥在母质熟化初期对可培养微生物数量的促进作用更大。

２．２　 不同黑土熟化过程土壤微生物群落功能多样性特征

２．２．１　 土壤微生物群落平均颜色变化率的动态变化

母质不同熟化过程中微生物群落的平均颜色变化率（ ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ， ＡＷＣＤ）是不同的

（图 １）。 ＡＷＣＤ 越高，微生物群落活性越大。 苜蓿草通过 ２ 方面影响土壤微生物，一方面表层苜蓿根系密度
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大，对土壤切割使改变母质三相比；另一方面豆科植物激发母质根瘤菌生长，增加母质中养分含量，而且每年

地上生物量自然还田也增加了养分。 播种玉米和大豆（ＰＣＳ⁃Ｆ）的母质中微生物活性最小，自然恢复草地

（ＰＮａｔ）母质中的微生物活性居中。 在农田熟化过程中，肥料对母质中微生物活性的影响是复杂的，化肥（ＰＣＳ
＋Ｆ）是母质中微生物活性降低的直接控制因子，有机物料（ＰＣＳ＋Ｆ＋ＢＭ；ＰＣＳ＋Ｆ＋ＯＭ）提升母质中微生物活性

可以达到农田表层黑土（ＳＣＳ＋Ｆ）的水平。

表 ２　 不同处理对微生物数量的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｎ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ａｍｏｕｎｔｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

细菌（×１０７ＣＦＵ·ｇ－１）
Ｂａｃｔｅｒｉａ

真菌（×１０４ＣＦＵ·ｇ－１）
Ｆｕｎｇｉ

放线菌（×１０５ＣＦＵ·ｇ－１）
Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ

总微生物数量

（×１０７ＣＦＵ·ｇ－１）
Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ

ＰＮａｔ ５．９４±０．２５ ｄ ４．１３±０．１９ ｈ － ５．９５±０．２５ ｄ

ＰＡｌｆ １０．１０±０．１５ ａ ７．７７±０．３４ ｅ ０．４４ ｃ １０．１１±０．１４ ａ

ＰＣＳ－Ｆ １．０４±０．０７２ ｆ ８．７２±０．２２ ｅ ０．４ ｃ １．０５±０．０７ ｆ

ＰＣＳ＋Ｆ ７．１７±０．４４ ｃ １９．４７±１．１３ ｃ ２．７８±１．３８ ｂ ７．２１±０．４２ ｃ

ＰＣＳ＋Ｆ＋ＢＭ ８．６５±０．６８ ｂ ２２．１４±０．３３ ｂ ３．３７±０．７３ ａｂ ８．７１±０．６８ ｂ

ＰＣＳ＋Ｆ＋ＯＭ １０．１５±０．３７ ａ ２７．３±１．４ ａ ３．４±１．９５ ａｂ １０．２１±０．３７ ａ

ＳＣＳ＋Ｆ ４．７９±０．５３ ｅ １３．１４±０．２７ ｄ ４．９６±０．７８ ａ ４．８５±０．５２ ｅ

　 注：同列不同小写字母代表处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）。 母质自然熟化过程（Ｐａｒｅｎｔ⁃Ｎａｔｕｒａｌ， ＰＮａｔ）； 母质苜蓿草熟化过程（ Ｐａｒｅｎｔ⁃Ａｌｆａｌｆａ，

ＰＡｌｆ）； 农田耕作无肥投入熟化过程（Ｐａｒｅｎｔ Ｃｏｒｎ⁃Ｓｏｙｂｅａｎ⁃Ｎｏ Ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ， ＰＣＳ⁃Ｆ）； 农田耕作化肥投入熟化过程（Ｐａｒｅｎｔ Ｃｏｒｎ⁃Ｓｏｙｂｅａｎ⁃Ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ， ＰＣＳ

＋Ｆ）； 农田耕作施用化肥农产品全循环熟化过程（Ｐａｒｅｎｔ Ｃｏｒｎ⁃Ｓｏｙｂｅａｎ＋Ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ＋Ｂｉｏｍａｓｓ ｃｙｃｌｅ， ＰＣＳ＋Ｆ＋ＢＭ）； 农田耕作化肥加有机肥配合型熟

化过程（Ｐａｒｅｎｔ Ｃｏｒｎ⁃Ｓｏｙｂｅａｎ＋Ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ＋Ｏｇａｎｉｃ Ｍａｔｔｅｒ， ＰＣＳ＋Ｆ＋ＯＭ）； 常规农田表层黑土（Ｓｔａｎｄｅｒ Ｓｏｉｌ Ｃｏｒｎ⁃Ｓｏｙｂｅａｎ＋Ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ， ＳＣＳ＋Ｆ）

图 １　 土壤微生物群落 ＡＷＣＤ 随培养时间的变化

　 Ｆｉｇ． １　 ＡＷＣＤ ｃｈａｎｇｅｓ ｗｉｔｈ ｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ ｔｉｍｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
注：母质自然熟化过程（Ｐａｒｅｎｔ⁃Ｎａｔｕｒａｌ， ＰＮａｔ）； 母质苜蓿草熟化过

程（Ｐａｒｅｎｔ⁃Ａｌｆａｌｆａ， ＰＡｌｆ）； 农田耕作无肥投入熟化过程 （ Ｐａｒｅｎｔ
Ｃｏｒｎ⁃Ｓｏｙｂｅａｎ⁃Ｎｏ Ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ， ＰＣＳ⁃Ｆ）； 农田耕作化肥投入熟化过程

（Ｐａｒｅｎｔ Ｃｏｒｎ⁃Ｓｏｙｂｅａｎ⁃Ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ， ＰＣＳ＋Ｆ）； 农田耕作施用化肥农产

品全循环熟化过程（Ｐａｒｅｎｔ Ｃｏｒｎ⁃Ｓｏｙｂｅａｎ＋Ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ＋Ｂｉｏｍａｓｓ ｃｙｃｌｅ，
ＰＣＳ＋Ｆ＋ＢＭ）； 农田耕作化肥加有机肥配合型熟化过程（ Ｐａｒｅｎｔ
Ｃｏｒｎ⁃Ｓｏｙｂｅａｎ＋Ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ＋Ｏｇａｎｉｃ Ｍａｔｔｅｒ， ＰＣＳ＋Ｆ＋ＯＭ）； 常规农田表

层黑土（Ｓｔａｎｄｅｒ Ｓｏｉｌ Ｃｏｒｎ⁃Ｓｏｙｂｅａｎ＋Ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ， ＳＣＳ＋Ｆ）。

２．２．２　 土壤微生物群落对各类碳源的利用特征

从图 ２ 可知，黑土母质熟化过程中，各处理母质中

的微生物主要利用的碳源均为糖类和氨基酸类，其次是

羧酸类和聚合物类。 但是从表 ３ 中知道，母质自然熟化

过程、母质苜蓿草熟化过程和常规农田土壤微生物群落

利用率最高的 ５ 个碳源种类一致，都是氨基酸类和糖

类。 在有人为影响的农田熟化过程中，微生物群落利用

最高的 ５ 个碳源与成熟的常规农田黑土不一致，没有肥

料投入的熟化过程（ＰＣＳ⁃Ｆ）中利用率最高的 ５ 个碳源

没有糖类；投入化肥后（ＰＣＳ＋Ｆ）后，依然有羧酸和聚合

物类，但增加了 ２ 个糖类碳源；施用秸秆（ＰＣＳ＋Ｆ＋ＢＭ）
和秸秆＋豆粉（ＰＣＳ＋Ｆ＋ＯＭ）后利用率最高的 ５ 个碳源

中没有聚合物类，但依然有羧酸类碳源，而且在 ＰＣＳ＋Ｆ
＋ＯＭ 中有 ３ 个氨基酸类碳源。
２．２．３　 主成分分析

不同熟化过程下土壤微生物群落对 ３１ 中碳源利用

的主成分分析（图 ３），本文共提取 ４ 个主成分，前 ２ 个

主成分的方差贡献率分别是 ２９．５６ ％和 ２０．８０ ％，第 ３、４
个主成分贡献率是 １８．８５ ％和 １１．８３ ％。 所有处理在 ＰＣ１ 轴上分成 ３ 类，母质苜蓿草熟化过程为一类；农田化

肥熟化过程为一类；其余熟化过程为一类，而且这一类与常规农田黑土微生物群落碳源利用特征相似。 对

ＰＣ１ 产生相对较大影响的碳源是糖类和氨基酸类（表 ４）。

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３５ 卷　
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图 ２　 不同处理下土壤微生物群落对 Ｂｉｏｌｏｇ板中 ６类碳源相对利用率

　 Ｆｉｇ． ２ 　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｕｓｅ ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｏｆ ｓｉｘ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｉｎ
Ｂｉｏｌｏｇ ＥｃｏＰｌａｔｅ ｂｙ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

图 ３　 不同熟化过程下的土壤微生物群落对 ３１种碳源利用的主成分分析

　 Ｆｉｇ． ３　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ
ｂｙ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｍａｔｕｒａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓ

表 ３　 各处理利用最高的 ５ 个碳源

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｏｆ ５ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ ｉｎ ａｌｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

碳源
Ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅｓ

ＰＮａｔ Ｌ⁃天门冬酰胺（氨基酸） Ｎ⁃乙酰⁃Ｄ 葡萄糖胺（糖） Ｄ⁃甘露醇（糖） Ｄ⁃乳腺酸 γ⁃内酯（糖） Ｌ⁃丝氨酸（氨基酸）

ＰＡｌｆ Ｌ⁃天门冬酰胺（氨基酸） Ｌ⁃丝氨酸（氨基酸） Ｎ⁃乙酰⁃Ｄ葡萄糖胺（糖） β⁃甲基⁃Ｄ⁃葡萄糖苷（糖） Ｄ⁃⁃乳腺酸（糖）

ＰＣＳ⁃Ｆ Ｌ⁃天门冬酰胺（氨基酸） Ｄ⁃苹果酸（羧酸） 吐温 ４０（聚合物） 吐温 ８０（聚合物） 甲基丙酮酸（羧酸）

ＰＣＳ＋Ｆ Ｌ⁃天门冬酰胺（氨基酸） Ｄ⁃甘露醇（糖） Ｄ⁃乳腺酸（糖） 甲基丙酮酸（羧酸） 吐温 ４０（聚合物）

ＰＣＳ＋Ｆ＋ＢＭ Ｌ⁃天门冬酰胺（氨基酸） Ｄ⁃纤维二糖（糖） 甲叉丁二酸（羧酸） Ｄ⁃乳腺酸（糖） Ｄ⁃甘露醇（糖）

ＰＣＳ＋Ｆ＋ＯＭ Ｌ⁃天门冬酰胺（氨基酸） Ｄ⁃甘露醇（糖） Ｌ⁃丝氨酸（氨基酸） Ｌ⁃精氨酸（氨基酸） ４⁃羟基苯甲酸（羧酸）

ＳＣ＋Ｆ Ｌ⁃天门冬酰胺（氨基酸） Ｄ⁃纤维二糖（糖） Ｎ⁃乙酰⁃Ｄ葡萄糖胺（糖） Ｄ⁃乳腺酸（糖） α⁃Ｄ⁃乳糖（糖）

表 ４　 各碳源与 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 的相关系数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ａｌｌ ｓｕｂｓｔｒａｔｅｓ ａｎｄ ＰＣ１ ａｎｄ ＰＣ２

碳源类型
Ｔｙｐｅ

碳源名称
Ｃａｒｂｏｎ Ｓｏｕｒｃｅ ＰＣ１ ＰＣ２

糖类 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅｓ β⁃甲基⁃Ｄ⁃葡萄糖苷 β⁃Ｍｅｔｈｙｌ⁃Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓｉｄｅ ⁃０．５２９ ０．３７５

Ｄ⁃乳腺酸⁃γ⁃内酯 Ｄ⁃Ｇａｌａｃｔｏｎｉｃ Ａｃｉｄ⁃γ⁃Ｌａｃｔｏｎｅ ０．３１６ ⁃０．７０５

Ｄ⁃木糖醇 Ｄ⁃Ｘｙｌｏｓｅ ０．４７９ ⁃０．４３０

Ｄ⁃乳腺酸 Ｄ⁃Ｇａｌａｃｔｏｎｉｃ Ａｃｉｄ ０．８２４ －０．００３

ｉ⁃赤藻糖醇 ｉ⁃Ｅｒｙｔｈｒｉｔｏｌ ０．１７７ ０．１６６

Ｄ⁃甘露醇 Ｄ⁃Ｍａｎｎｉｔｏｌ ０．５４２ －０．３８９

Ｎ⁃乙酰基⁃Ｄ⁃葡萄胺 Ｎ⁃Ａｃｅｔｙｌ⁃Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｅ ０．７３２ －０．１５７

Ｄ⁃葡萄胺酸 Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｉｃ Ａｃｉｄ ０．５３３ －０．６１２

Ｄ⁃纤维糖 Ｄ⁃Ｃｅｌｌｏｂｉｓｏｅ ０．４１３ ０．３５８

葡萄糖⁃１⁃磷酸盐 Ｇｌｕｃｏｓｅ⁃１⁃Ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ０．５９２ ０．３６７

а⁃Ｄ⁃乳糖 а⁃Ｄ⁃Ｌａｃｔｏｓｅ ０．３６５ －０．２３４

Ｄ，Ｌ⁃а⁃甘油磷酸盐 Ｄ，Ｌ⁃а⁃Ｇｌｙｃｅｒｏｌ Ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ０．０２２ －０．３３４

羧酸 Ｃａｒｂｏｘｙｌｉｃ ａｃｉｄｓ 甲基丙酮酸 Ｐｙｒｕｖｉｃ Ａｃｉｄ Ｍｅｔｈｙｌ Ｅｓｔｅｒ －０．３１１ ０．１９４

γ⁃羧基丁酸 γ⁃Ｈｙｄｒｏｘｙｂｕｔｙｒｉｃ Ａｃｉｄ ０．４４９ －０．３１０

甲叉丁二酸 Ｉｔａｃｏｎｉｃ Ａｃｉｄ ０．５１８ ０．０１０
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续表

碳源类型
Ｔｙｐｅ

碳源名称
Ｃａｒｂｏｎ Ｓｏｕｒｃｅ ＰＣ１ ＰＣ２

а⁃酮络酸 а⁃Ｋｅｔｏｂｕｔｙｒｉｃ Ａｃｉｄ ０．３２０ －０．０９６

Ｄ⁃苹果酸 Ｄ⁃Ｍａｌｉｃ Ａｃｉｄ ０．０５６ ０．３４９

聚合物 Ｐｏｌｙｍｅｒｓ 吐温 ４０ Ｔｗｅｅｎ ４０ ０．０３９ ０．４８１

吐温 ８０ Ｔｗｅｅｎ ８０ ０．３８２ －０．１１３

а⁃环式糊精 а⁃Ｃｙｃｌｏｄｅｘｔｒｉｎ ０．２６１ －０．０１７

肝糖 Ｇｌｙｃｏｇｅｎ ０．４４６ －０．４１２

氨基酸 Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ Ｌ⁃精氨酸 Ｌ⁃Ａｒｇｉｎｉｎｅ ０．４９３ ０．２５２

Ｌ⁃苯基丙氨酸 Ｌ⁃Ｐｈｅｎｙｌａｌａｎｉｎｅ －０．２０１ －０．３９４

Ｌ⁃天冬酰胺酸 Ｌ⁃Ａｓｐａｒａｇｉｎｅ ０．３７８ －０．０３２

Ｌ⁃丝氨酸 Ｌ⁃Ｓｅｒｉｎｅ ０．５１７ ０．１８２

Ｌ⁃苏氨酸 Ｌ⁃Ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ０．５３１ －０．１８２

氨基乙酰⁃Ｌ⁃谷胺酸 Ｇｌｙｃｙｌ⁃Ｌ⁃Ｇｌｕｔａｍｉｃ Ａｃｉｄ ０．５１１ ０．３５３

胺类 Ａｍｉｎｅｓ 苯乙胺 Ｐｈｅｎｙｌｅｔｈｙｌ Ａｃｉｄ ０．６２５ ０．３７２

腐胺 Ｐｕｔｒｅｓｃｉｎｅ ０．４１３ ０．４２４

酚酸类 Ｐｈｅｎｏｌｉｃ ａｃｉｄｓ ２⁃羧基安息香酸 ２⁃Ｈｙｄｒｏｘｙ Ｂｅｎｚｏｉｃ Ａｃｉｄ －０．０６１ ０．３５２

４⁃羧基安息香酸 ４⁃Ｈｙｄｒｏｘｙ Ｂｅｎｚｏｉｃ Ａｃｉｄ ０．５８２ ０．４２１

３　 讨论

我们将黑土母质从地下 ２—２．５ ｍ 处相对封闭的环境移到地表相对开放的环境中，在不同的熟化过程中

可培养微生物数量产生不同的变化。 植被类型（ＰＡｌｆ，ＰＣＳ⁃Ｆ）和肥料（ＰＣＳ⁃Ｆ，ＰＣＳ＋Ｆ＋ＯＭ）对母质中可培养微

生物数量影响非常大。 可培养放线菌对肥料非常敏感，在没有肥料投入的熟化过程中放线菌基本检测不到。
本试验选取附近常规农田表层黑土作为对照，常规农田表层黑土的细菌 ∶放线菌 ∶真菌 ＝ ３６４．５４ ∶３．７７ ∶１；农田

化肥有机肥配合熟化过程的细菌 ∶放线菌 ∶真菌＝ ３７１．７９ ∶１．２５ ∶１；农田化肥农产品全循环熟化过程的细菌 ∶放
线菌 ∶真菌＝ ３９０．７ ∶１．５２ ∶１；农田化肥投入熟化过程的细菌 ∶放线菌 ∶真菌＝ ３６８．２６ ∶１．４３ ∶１。 农田无肥投入熟化

过程的细菌 ∶真菌＝ １１９．２７ ∶１；母质苜蓿草熟化过程的细菌 ∶真菌＝ １２９９．８７ ∶１；母质自然熟化过程的细菌 ∶真菌

＝ １４３８．２６ ∶１，母质苜蓿草熟化过程的可培养微生物总数是自然熟化过程的 ２ 倍，但是各类群微生物数量比值

相似，说明播种苜蓿比自然恢复对母质微生物数量的发展有更好的作用。 各个处理与自然熟化过程比较说明

农田化肥有机肥配合熟化过程、农田化肥农产品全循环熟化过程和农田化肥投入熟化过程的微生物数量性状

发展逐渐接近常规农田黑土；母质苜蓿草熟化过程和母质自然熟化过程中细菌群落繁衍的极为迅速；农田无

肥投入熟化过程各类微生物均发展很慢。
在本研究中可以看出不同植被类型对母质中微生物活性有很强的控制作用。 ＡＷＣＤ 越高微生物活性越

高［１８］，代谢活动越旺盛，合成和分解的养分越多，各个养分元素循环的速度快，对母质肥力的形成有更强的促

进作用。 苜蓿对微生物群落的活性有很好的提高作用。 杜天庆［１９］、杨珍平［２０］ 研究表明，苜蓿等豆科植物对

黄土母质孔隙度、容重和团聚体有很好的改良作用，固氮作用可以提高土壤氮素营养及有机质含量，对母质有

良好的改良效果。 本试验结果看出，不投入有机物质种植农作物对微生物活性提高效果最差。 而母质自然熟

化过程前两年没有生物量产出，之后几年植被逐渐增加，经过 ８ 年地上地下产生的生物量和可培养微生物数

量仍远小于母质苜蓿草熟化过程，但母质自然熟化过程的 ＡＷＣＤ 与母质苜蓿草熟化过程已经在同一水平。
肥料是微生物群落活性的关键影响因素。 秸秆含有大量碳水化合物以及氮、磷、钾等营养元素，秸秆还田

具有改善土壤结构，补充土壤养分，激发微生物活性等作用［２１］，且与无机肥料配施对改善土壤养分状况和维

持土壤微生物活性有明显效果［８］。 祁阳红壤实验站“生土熟化”长期定位试验的研究表明，有机无机肥配施
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和秸秆还田是快速提高母质肥力的措施［２２］，有机质含量与有机物投入量呈显著正相关［２３］。 农田熟化过程的

地上植被完全相同，而化肥有机肥配合熟化过程和化肥农产品全循环熟化过程的 ＡＷＣＤ 显著高于无肥投入

熟化过程，处理间仅有施肥上的不同，说明向母质中施入化肥加秸秆和豆粉等有机物质，通过增加了微生物利

用的底物，从而提高了微生物群落的代谢活性。 常规农田黑土的可培养微生物数量显著低于农田化肥有机肥

配合熟化过程、农田化肥农产品全循环熟化过程，但是 ＡＷＣＤ 却是在同等水平；农田化肥投入熟化过程的可

培养微生物数量显著高于常规农田黑土，但 ＡＷＣＤ 与常规农田黑土相比却低得多，说明种植作物仅施用化肥

熟化方式可以刺激母质中微生物数量增加，但对微生物群落的活性的提高程度有限，而化肥与有机物配施熟

化方式不仅能提高可培养微生物数量，而且能将其活性提高到常规农田黑土的水平。
母质在不同的熟化过程下各类碳源的利用情况也发生了变化。 各个熟化过程中微生物群落主要利用糖

类和氨基酸类碳源，其次是羧酸和聚合物类碳源，与常规农田黑土一致。 常规农田黑土利用最高的 ５ 个碳源

是氨基酸类（１ 个）和糖类（４ 个），母质自然熟化过程和母质苜蓿草熟化过程利用最高的 ５ 个碳源是糖类和氨

基酸类。 农田无肥投入熟化过程利用最高的 ５ 个碳源是氨基酸类、羧酸类和聚合物类；农田化肥投入熟化过

程是氨基酸类、糖类、羧酸类和聚合物类；农田化肥农产品全循环熟化过程和农田化肥有机肥配合熟化过程利

用最高的 ５ 个碳源是氨基酸类、糖类和羧酸类。 农田熟化过程中，微生物对碳源的利用情况有很大不同，但处

理之间只有施入物质的差异，所以投入不同是导致碳源利用差异的唯一原因。 长期施用某类物质会使微生物

利用的碳源趋于稳定，施入熟大豆粉进入土壤中，刺激了以蛋白质为碳源、氮源和能源的微生物的生长。 而且

有机物的施入减少了微生物对羧酸类和聚合物类碳源的利用率。 不同熟化方式下微生物群落对 ３１ 个碳源的

利用表现出不同的规律，也说明不同熟化方式对母质肥力形成过程中对土壤碳库的影响不同。
主成分分析共提取了 ４ 个主成分，本文只对前两个主成分进行分析。 分析结果表明不同熟化过程影响下

的土壤微生物群落对碳源利用情况差异显著（图 ３）。 整体碳源代谢特征的不同也间接体现了不同熟化措施

对微生物群落结构的影响。 除母质苜蓿草熟化过程和农田化肥投入熟化过程外，其他熟化过程的整体微生物

碳源代谢特征与常规黑土农田相似，不同的熟化过程对母质中微生物在氨基酸类和糖类碳源利用能力上的影

响是导致微生物群落碳源代谢特征变化的主要原因。 母质苜蓿草熟化过程由于苜蓿的固氮作用激发了与氮

素循环有关的微生物大量生长；农田化肥投入熟化过程连续 ８ 年只施用无机肥料会对母质 ｐＨ 值产生影响，
虽然增加了可培养微生物数量，但也积累了毒害物质和抑制某些类微生物类群的发展，所以这两个熟化过程

的碳源利用特征与其他熟化过程不同。
不同熟化过程使母质微生物对碳源利用能力、碳源利用率和群落功能表现上产生了较大差异，这些信息

反映了母质微生物群落对不同熟化过程的响应程度，可以为土壤退化严重地区研究土壤肥力重建提供依据。

４　 结论

母质由地下相对封闭环境到地表相对开放环境后，为使母质肥力快速形成我们采取了不同的熟化措施，
得出以下结论：

自然熟化过程、苜蓿草熟化过程、农田耕作化肥投入熟化过程和农田化肥有机物配施熟化过程都可以显

著提高黑土母质中可培养微生物数量，农田耕作化肥投入熟化过程和农田化肥有机物配施熟化的微生物数量

性状发展逐渐接近成熟黑土；母质自然熟化过程、母质苜蓿草熟化过程中细菌群落繁衍的极为迅速；农田耕作

无肥投入熟化过程中各类微生物均发展很慢。
植被和肥料对微生物活性有很强的影响，自然熟化过程、苜蓿草熟化过程、农田化肥有机物配施熟化过程

显著提高母质中微生物的活性，达到成熟黑土的水平。 主成分分析显示母质苜蓿草熟化过程和农田化肥投入

熟化过程对母质微生物群落产生了不同的影响，所以整体碳源利用特征与常规农田黑土和其他熟化过程

不同。
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