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喀斯特峰丛洼地植被演替对土壤微生物生物量碳、氮
及酶活性的影响
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摘要：本文采用经典统计分析与通径分析，研究了桂西北喀斯特峰丛洼地 ４ 种植被演替阶段（草丛、灌木林、次生林、原生林）表

层（０—１５ ｃｍ）土壤微生物生物量和土壤酶活性的变化特征，探讨了其与土壤理化性质之间的关系。 结果表明：土壤微生物生

物量和土壤酶活性随植被正向演替的变化规律并不完全一致。 土壤微生物生物量碳、微生物生物量氮和碱性磷酸酶活性整体

表现为随植被正向演替而增加。 而土壤蔗糖酶活性表现为：次生林＞草丛≈灌木林＞原生林，脲酶活性表现为：草丛≈次生林≈

灌木林＞原生林。 通径分析结果表明，土壤微生物生物量的直接影响因素和主要影响因素为土壤有机碳；蔗糖酶活性的直接影响

因素为土壤有机碳和土壤微生物生物量碳，而从总效应来看，各因素对蔗糖酶活性的影响均较小；脲酶和碱性磷酸酶活性的直接

影响因素和主要影响因素均为全氮，但全氮对脲酶活性表现为强烈的负效应，而对碱性磷酸酶活性表现为强烈的正效应。 此外，

土壤微生物生物量碳、氮及蔗糖酶、脲酶和碱性磷酸酶活性的剩余通径系数均较大，说明存在其它未被考虑因素对其具有影响。
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西南喀斯特地区成土速率缓慢、土层浅薄、土地承载能力低，巨大人口压力下不合理的土地利用导致生态

系统退化、生境破碎化，出现石漠化等环境问题，制约该地区的可持续发展［１］。 植被恢复与重建是改善该区

域生态环境问题的迫切要求。 土壤微生物和土壤酶是指示植被恢复过程中生态系统健康水平的重要指

标［２］。 一方面，两者均作用于土壤物质转换、能量平衡和生物地球化学循环，对土壤养分、结构、稳定性和植

被生态恢复产生重要影响［３］；另一方面，微生物量周转快，对环境变化敏感［４⁃６］，土壤酶活性对干扰响应敏感，
均能反映土壤质量在时间序列或不同环境条件下的变化［７］。

近几年，已有学者对喀斯特地区土壤微生物生物量和酶活性展开研究，但是，对于该类指标随植被演替的变

化趋势没有一致认识。 部分研究结果［８⁃９］表明喀斯特地区土壤微生物生物量随植被的恢复而增加，然而也有研

究显示土壤微生物生物量碳（Ｓｏｉｌ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｂｉｏｍａｓｓ Ｃａｒｂｏｎ， ＳＭＢＣ）和土壤微生物生物量氮（Ｓｏｉｌ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
Ｂｉｏｍａｓｓ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ＳＭＢＮ）随植被正向演替呈先增加后降低的趋势［１０］。 对于土壤酶活性在植被演替过程中的变

化特征，有研究发现，由草丛向乔灌阶段演替时土壤蔗糖酶（Ｓｕｃｒａｓｅ， ＳＡＣ）活性显著增大［１１⁃１３］，但由乔灌向原生

林演替时，ＳＡＣ 活性略有下降［１１］或平稳增加［１２⁃１３］，但差异均不显著。 土壤脲酶（Ｕｒｅａｓｅ ， ＵＲＥ）活性随植被演替

的变化规律更为复杂，崔晓晓等［１１］研究发现 ＵＲＥ 活性随草地、灌丛、乔木演替显著增加；而兰雪等［１３］研究显示，
ＵＲＥ 活性大小依次为灌草＞灌木＞乔木＞乔灌＞草坡＞顶级；邹军等［１４］研究则表明 ＵＲＥ 活性随植被恢复的增加较

为平缓。 对土壤碱性磷酸酶（Ａｌｋａｌｉｎｅ Ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ， ＡＬＰ）活性的研究结果表明，在草丛向灌丛演替阶段该酶活性

显著增加，而在灌丛向乔木演替阶段则变化不大［１１⁃１２］。 综上所述，已有研究对喀斯特地区土壤微生物生物量和

土壤酶活性随植被演替的变化趋势有了初步了解，但是由于喀斯特景观类型多样，不同研究的结果并不一致，应
有更多针对典型地域的深入研究对其提供理论支持，此外，应结合土壤物理、化学性质来深入探讨土壤微生物生

物量和酶活性与土壤环境因子的相互关系，明确土壤微生物学特性随植被演替而变化的驱动因素。
据此，本研究以 ＳＭＢＣ、ＳＭＢＮ，ＳＡＣ、ＵＲＥ 和 ＡＬＰ 活性作为研究对象，探讨喀斯特峰丛洼地植被恢复过程

中土壤微生物生物量和土壤酶活性的变化特征，并采用通径分析方法探讨土壤理化性质与微生物生物量和酶

活性之间的关系，以期为喀斯特植被恢复过程中土壤生态服务功能的提升提供理论依据。

１　 研究地区与研究方法

１．１　 研究区概况

研究区位于广西区环江毛南族自治县下南乡的古周村和木论国家级自然保护区（以下简称木论保护

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３５ 卷　
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区），两个研究区均为典型喀斯特峰丛洼地景观（图 １）。

图 １　 研究区不同演替阶段样方分布图

Ｆｉｇ． １　 Ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｃａｔｃｈｍｅｎｔ

古周村位于环江县西南部（２４°５０′ Ｎ，１０７°５５′ Ｅ），
海拔 ３７６—８１６ ｍ，属于中亚热带季风气候，多年平均气

温 １８．５ ℃，多年平均降雨量为 １３８０ ｍｍ，雨季平均持续

１３０—１４０ ｄ，主要集中在 ４—９ 月，土壤为石灰岩风化形

成的石灰土。 灌木林和次生林土层较浅薄，大部分为

１５—３０ ｃｍ，异质性较大；草地土层相对较厚，平均约为

４０ ｃｍ。 古周村是喀斯特生态移民迁出区，虽已实施“退
耕还林还草”工程多年，但仍有村民居住。 由于人类干

扰强度和封育年限不同，不同演替阶段的植被均有分

布。 其中，退耕草地的恢复年限为 ８—１５ 年，优势种以

五 节 芒 （ Ｍｉｓｃａｎｔｈｕｓ ｆｌｏｒｉｄｕｌｕｓ ）、 类 芦 （ Ｎｅｙｒａｕｄｉａ
ｒｅｙｎａｕｄｉａｎａ）等为主；灌木林封育年限为 ２０—３０ 年，至
今偶有砍伐，优势种主要为红背山麻杆 （ Ａｌｃｈｏｒｎｅａ
ｔｒｅｗｉｏｉｄｅｓ）、广西密花树（Ｒａｐａｎｅａ ｋｗａｎｇｓｉｅｎｓｉｓ）等；次生

林封育年限为 ５０—６０ 年，少有砍伐，优势种为聚果羊蹄甲 （Ｂａｕｈｉｎｉａ ｂｒａｃｈｙｃａｒｐａ ｖａｒ． ｃａｖａｌｅｒｉｅｉ）、灰毛浆果楝

（Ｃｉｐａｄｅｓｓａ ｃｉｎｅｒａｓｃｅｎｓ）等；次生林乔木层下伴生有扁担藤（Ｔｅｔｒａｓｔｉｇｍａ ｐｌａｎｉｃａｕｌｅ）、藤黄檀（Ｄａｌｂｅｒｇｉａ ｈａｎｃｅｉ）等
藤本，以及麒麟尾（Ｅｐｉｐｒｅｍｎｕｍ ｐｉｎｎａｔｕｍ）、肾蕨（Ｎｅｐｈｒｏｌｅｐｉｓ ｃｏｒｄｉｆｏｌｉａ）等林下物种。

木论国家级自然保护区（２５°０６′０９＇＇—２５°１２′２５＇＇ Ｎ，１０７°５３＇２９＇＇—１０８°０５＇４５＇＇ Ｅ）位于环江县西北部，北与

贵州省茂兰国家级自然保护区相接，海拔在 ４００—１０００ ｍ 之间。 亦属中亚热带季风气候区，年均气温 １６．８
℃，多年均降雨量 １６００ ｍｍ，雨季为 ４—８ 月，年无霜期 ３１０ ｄ。 本试验所选峰丛洼地面积 ０．９８ ｋｍ２，土壤为石

灰土，土层浅薄，平均土深约为 ３０ ｃｍ。 木论保护区封育时间 ３００ 年以上，生长着中亚热带隐域性的石灰岩森

林植被顶极群落［９］，优势种主要为青冈栎（Ｃｙｃｌｏｂａｌａｎｏｐｓｉｓ ｇｌａｕｃａ）、野独活（Ｍｉｌｉｕｓａ ｃｈｕｎｉｉ）等。
１．２　 样地布设

本研究采用“空间代替时间”的方法，于 ２００８ 年 １２ 月—２００９ 年 １ 月，结合研究区植被现状，在古周移民

迁出区（干扰区）选取草丛、灌木林、次生林（常绿落叶阔叶林群落）３ 种不同演替阶段的典型群落，并在木论

保护区核心区选取原生林群落作为对照。 样地选取前进行样地环境基础（包括地质基础、地形、微地貌等）和
土地利用历史调查，综合考量样地的代表性和典型性。 每种植被类型选取 ３ 条不同坡向的标准样线，其中 １
条每隔 ３０ ｍ 设 １ 个标准样方（２０ ｍ×３０ ｍ），另外 ２ 条分别在上、中、下坡位各设置一个标准样方，原生林在洼

地增设一个标准样方。 共设样方 ５１ 个，其中草丛 １２ 个，灌木林 １２ 个，次生林因标准样线较其它类型短，仅设

１１ 个样方，原生林因样线较长且在洼地增设样方，共设样方 １６ 个。
１．３　 土壤取样与分析方法

１．３．１　 土壤样品采集

每个样方分成大小相同的 ４ 个亚样方，每个亚样方设置采样点 ５—８ 个，用内径 ２．５ ｃｍ 的土钻按 Ｓ 形在有

土被分布的小生境（土面、石槽、石洞、石沟、石缝等）取表层 ０—１５ ｃｍ 土壤样品（如土深不足 １５ ｃｍ 则取到基

岩为止），混合之后作为该亚样方的土壤样品。 土壤样品采集后，及时带回实验室，去除样品中的石砾、根系

和土壤动物等，一部分过 ２ ｍｍ 筛后于 ４ ℃冰箱保存，用于测定土壤微生物生物量碳、氮；一部分风干后制样，
用于分析理化性质和酶活性。 此外，每个小区选取 ２—３ 个土被相对较深的小生境，用环刀取样以测定土壤容

重。 共采集并分析土壤样品 ２０２ 个，其中草丛样品 ４８ 个，灌木林样品 ４６ 个，次生林样品 ４４ 个，原生林样品

６４ 个。
１．３．２　 测定方法

土壤微生物生物量碳（ＳＭＢＣ）和土壤微生物生物量氮（ＳＭＢＮ）采用氯仿熏蒸—Ｋ２ＳＯ４提取—自动分析法，

３　 ２１ 期 　 　 　 叶莹莹　 等：喀斯特峰丛洼地植被演替对土壤微生物生物量碳、氮及酶活性的影响 　
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参照吴金水等［１５］的步骤，提取液中 Ｃ 采用总有机碳自动分析仪（ＴＯＣ ２５００）测定，Ｎ 采用流动注射仪（ＦＩＡｓｔａｒ
５０００）测定。 土壤酶活性测定：土壤蔗糖酶（ＳＡＣ）活性采用 ３，５—二硝基水杨酸比色法［１６］；土壤脲酶（ＵＲＥ）
活性采用苯酚⁃次氯酸钠比色法［１６］；土壤碱性磷酸酶（ＡＬＰ）活性采用对硝基苯磷酸二钠比色法［１７］。 土壤理化

性质测定参照刘淑娟等［１８⁃１９］的方法。
１．３．３　 数据处理

用 Ｅｘｃｅｌ ２００３ 和 ＳＰＳＳ １６．０ 软件进行数据处理，并结合 ＤＰＳ ７．０５ 进行通径分析［２０］。 以往的研究多采用

简单相关分析探讨各变量之间的关系，而数学理论认为，在多变量简单相关分析过程中，任意两变量的线性相

关系数，都会受到其它变量的影响，并不能反映一个变量（原因）对另一个变量（结果）的直接作用，往往不能

正确地说明这两个变量之间的真正关系，甚至常常会得出错误的结论。 因此，本文采用通径分析，计算直接和

间接通径系数，分析各变量对目标变量的直接影响和间接影响的大小，从而深入探讨各环境因子与目标变量

间的相互关系。

２　 结果与分析

２．１　 不同演替阶段土壤理化性质

不同植被演替阶段的土壤理化性质见表 １，除砂粒含量外，其它指标均存在极显著差异。 其中，各演替阶

段土壤粘粒含量随植被正向演替呈先降低后增加再降低的特征；土壤粉粒含量与土壤粘粒含量的变化趋势相

反，随植被正向演替呈先增加后降低再增加的特征；各演替阶段土壤砂粒含量无显著差异；土壤有机碳（Ｓｏｉｌ
Ｏｒｇａｎｉｃ Ｃａｒｂｏｎ， ＳＯＣ）、全氮（Ｔｏｔａｌ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ＴＮ）、全磷（Ｔｏｔａｌ Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ， ＴＰ）、速效氮（Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ，
ＡＮ）、速效磷（Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ， ＡＰ）、速效钾（Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐｏｔａｓｓｉｕｍ， ＡＫ）含量均随植被正向演替而增加。

表 １　 四个植被演替阶段表层（０—１５ ｃｍ）土壤理化性质［１８⁃１９］

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｏｐｓｏｉｌ （０－１５ ｃｍ） ｐｈｙｓｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ｕｎｄｅｒ ｆｏｕｒ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ （ｍｅａｎ ± ＳＥ）

演替阶段
Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ

草丛
Ｈｅｒｂ

灌木林
Ｓｈｒｕｂ

次生林
Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｆｏｒｅｓｔ

原生林
Ｐｒｉｍａｒｙ ｆｏｒｅｓｔ

Ｆ 值
Ｆ ｖａｌｕｅ

粘粒含量 Ｃｌａｙ ｃｏｎｔｅｎｔ ／ ％ ３９．６２±１．６２ａ ３２．１７±２．１１ｂ ３９．５５±２．２８ａ ２０．５７±１．８６ｃ ２２．８８∗∗

粉粒含量 Ｓｉｌｔ ｃｏｎｔｅｎｔ ／ ％ ５２．１８±１．３６ｃ ５７．４９±１．４７ｂ ５１．５３±１．６２ｃ ６４．７８±１．１０ａ ２２．２８∗∗

砂粒含量 Ｓａｎｄ ｃｏｎｔｅｎｔ ／ ％ ８．１９±０．９４ａ １０．３５±１．１３ａ ８．９２±１．１２ａ １４．６５±０．９５ａ ２．９１

容重 ＢＤ ／ ｇ ｃｍ－３ １．１２±０．０２ａ ０．８３±０．０３ｂ ０．８０±０．０６ｂ ０．７９±０．０４ｂ １６．８２∗∗

有机碳 ＳＯＣ ／ ｇ ｋｇ－１ ２９．１０±０．７５ｃ ６４．０５±２．２５ｂ ５７．５７±３．４２ｂ ７３．９２±３．５５ａ ４５．８６∗∗

全氮 ＴＮ ／ ｇ ｋｇ－１ ２．４８±０．０７ｃ ６．８６±０．２６ｂ ６．８３±０．４９ｂ ８．１０±０．３９ａ ５１．９８∗∗

全磷 ＴＰ ／ ｇ ｋｇ－１ ０．７２±０．０５ｃ １．１９±０．０８ｂ １．５１±０．０９ａ １．６０±０．０７ａ ２９．０９∗∗

全钾 ＴＫ ／ ｇ ｋｇ－１ ７．２７±０．４２ｂ ９．６１±０．８７ａ ８．８４±０．６８ａ ５．３１±０．２４ｃ １２．９１∗∗

速效氮 ＡＮ ／ ｍｇ ｋｇ－１ ８８．０２±２．３６ｃ １７５．７７±４．８６ｂ １６８．９０±８．６５ｂ ２４６．６２±７．３４ａ １１３．６６３∗∗

速效磷 ＡＰ ／ ｍｇ ｋｇ－１ ３．５５±０．２９ｃ ７．２８±０．４３ｂ ６．２５±０．４４ｂ １１．４１±０．７９ａ ３２．２０∗∗

速效钾 ＡＫ ／ ｍｇ ｋｇ－１ ６４．０５±２．６６ｃ ７３．１１±２．１２ｂ ７６．２４±２．５２ｂ １０５．７５±２．９９ａ ５１．４２∗∗

ｐＨ 值 ６．８５±０．０５ｂ ６．７８±０．０６ｂ ７．２１±０．０７ａ ７．１２±０．０７ａ １０．６９∗∗

　 不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）；∗∗， Ｐ＜０．０１；草丛、灌木林、次生林和原生林的样本数分别为：４８、４６、４４ 和 ６４；ＢＤ：容重 Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ；
ＳＯＣ：土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＴＫ：全钾 ｔｏｔａｌ Ｐｏｔａｓｓｉｕｍ；ＡＮ：速效氮 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＡＰ：
速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＡＫ：速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐｏｔａｓｓｉｕｍ

２．２　 不同演替阶段土壤微生物生物量

不同演替阶段 ＳＭＢＣ 表现为：灌木林（１３６５．９８ ｍｇ ／ ｋｇ）≈原生林（１３２２．２５ ｍｇ ／ ｋｇ） ＞次生林（６９９．２３ ｍｇ ／
ｋｇ）＞草丛（５５１．６７ ｍｇ ／ ｋｇ）（图 ２）；ＳＭＢＮ 表现为：灌木林（１４４．８５ ｍｇ ／ ｋｇ）＞原生林（１１９．９５ ｍｇ ／ ｋｇ）＞次生林（９５．
８６ ｍｇ ／ ｋｇ）＞草丛（５６．８４ ｍｇ ／ ｋｇ）（图 ２）。
２．３　 不同演替阶段土壤酶活性

不同植被演替阶段土壤酶活性如图 ３。 ＳＡＣ 活性呈现出演替中间阶段高而演替初期和演替后期较低的
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图 ２　 不同植被演替阶段土壤微生物生物量碳、氮含量

Ｆｉｇ． ２　 ＳＭＢＣ ａｎｄ ＳＭＢＮ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅｓ
　 不同大、小写字母分别表示差异达到极显著（Ｐ＜０．０１）和显著水平

（Ｐ＜０．０５）；草丛、灌木林、次生林和原生林的样本数分别为：４８、
４６、４４ 和 ６４；ＳＭＢＣ：土壤微生物生物量碳 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ
ｃａｒｂｏｎ；ＳＭＢＮ：土壤微生物生物量氮 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

规律，具体表现为：次生林（２６．９７ ｍｇ·ｇ－１·２４ ｈ－１） ＞草
丛（１６．８８ ｍｇ ｇ－１ ２４ ｈ－１）≈灌木林（１４．１５ ｍｇ ｇ－１ ２４ ｈ－１）
＞原生林（１０．０３ ｍｇ ｇ－１ ２４ ｈ－１）。 ＵＲＥ 活性总体表现为

随植被正向演替进行而降低，具体表现为：草丛（０．４６
ｍｇ ｇ－１ ２４ ｈ－１）≈次生林（０．４１ ｍｇ ｇ－１ ２４ ｈ－１）≈灌木林

（０．３７ ｍｇ ｇ－１ ２４ ｈ－１ ） ＞原生林（０． １９ ｍｇ ｇ－１ ２４ ｈ－１ ）。
ＡＬＰ 活性随植被演替呈增加趋势，但是次生林和灌木

林之间差异不显著，具体表现为：原生林（９２４．１０ μｇ ｇ－１

ｈ－１）＞灌木林（５４６．６２ μｇ ｇ－１ ｈ－１）≈次生林（４９０．５３ μｇ
ｇ－１ ｈ－１）＞草丛（１７７．３４ μｇ ｇ－１ ｈ－１）。
２．４　 土壤微生物生物量、土壤酶活性及土壤理化性质

的相互关系

利用通径分析探讨了土壤理化性质对土壤微生物

生物量和土壤酶活性的影响，结果见表 ２。 土壤理化性

质中对 ＳＭＢＣ 的直接通径系数较大的前五个指标依次

为：ＳＯＣ（１．０１９）＞ＴＮ（－０．３７３）＞粉粒（０．３００）＞ＡＮ（０．１９７）＞ＴＫ（０．１７３）。 各因素通过 ＳＯＣ 对 ＳＭＢＣ 的间接通径

系数均较大。 可见，ＳＭＢＣ 的主要影响因素为 ＳＯＣ。

图 ３　 不同草地类型下土壤蔗糖酶、脲酶、碱性磷酸酶的活性

Ｆｉｇ． ３　 Ｓｏｉｌ ｓａｃｃｈａｒａｓｅ ｕｒｅａｓｅ ａｎｄ ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｔｙｐｅｓ
不同小写字母表示差异达显著水平（Ｐ＜０．０５）；草丛、灌木林、次生林和原生林的样本数分别为：４８、４６、４４ 和 ６４

５　 ２１ 期 　 　 　 叶莹莹　 等：喀斯特峰丛洼地植被演替对土壤微生物生物量碳、氮及酶活性的影响 　
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表
２　

土
壤
理
化
性
质
对
土
壤
微
生
物
量
、土

壤
酶
活
性
的
相
关
系
数
和
通
径
系
数

Ｔａ
ｂｌ
ｅ
２　

Ｐａ
ｔｈ

ｃｏ
ｅｆ
ｆｉｃ

ｉｅ
ｎｔ
ｓ
ａｎ

ｄ
ｃｏ
ｒｒ
ｅｌ
ａｔ
ｉｏ
ｎ
ｃｏ
ｅｆ
ｆｉｃ

ｉｅ
ｎｔ
ｓ
ｂｅ
ｔｗ

ｅｅ
ｎ
ｓｏ
ｉｌ
ｐｈ

ｙｓ
ｉｃ
ａｌ

ａｎ
ｄ
ｃｈ
ｅｍ

ｉｃ
ａｌ

ｐｒ
ｏｐ

ｅｒ
ｔｉｅ

ｓ
ａｆ
ｆｅ
ｃｔ
ｉｎ
ｇ
ａｃ
ｔｉｖ

ｉｔｉ
ｅｓ

ａｎ
ｄ
ｓｏ
ｉｌ
ｍ
ｉｃ
ｒｏ
ｂｉ
ａｌ

ｂｉ
ｏｍ

ａｓ
ｓ
ａｎ

ｄ
ｅｎ
ｚｙ
ｍ
ｅ
ａｃ
ｔｉｖ

ｉｔｉ
ｅｓ

因
变

量
Ｄｅ

ｐｅ
ｎｄ

ｅｎ
ｔｖ

ａｒ
ｉａ
ｂｌ
ｅ

有
机

碳
ＳＯ

Ｃ
总

氮 ＴＮ
总

磷 ＴＰ
总

钾 ＴＫ
速

效
氮

ＡＮ
速

效
磷

ＡＰ
速

效
钾

ＡＫ
粘

粒
含

量
Ｃｌ
ａｙ

粉
粒

含
量

Ｓｉ
ｌｔ

砂
粒

含
量

Ｓａ
ｎｄ

容
重 ＢＤ

ｐＨ
值

微
生

物
生

物
量

碳
ＳＭ

ＢＣ

微
生

物
生

物
量

氮
ＳＭ

ＢＮ

微
生

物
量

碳
ＳＭ

ＢＣ
相

关
系

数
Ｃｏ

ｒｒｅ
ｌａ
ｔｉｏ

ｎｓ
０．
７８

∗∗
０．
７３

∗∗
０．
３１

∗∗
－ ０

．１
９∗

∗
０．
７１

∗∗
０．
３５

∗∗
０．
１６

∗
－ ０

．５
６∗

∗
０．
５０

∗∗
０．
３８

∗∗
－ ０

．４
９∗

∗
０．
１３

直
接

通
径

系
数

Ｄｉ
ｒｅ
ｃｔ

ｐａ
ｔｈ

ｃｏ
ｅｆ
ｆｉｃ

ｉｅ
ｎｔ
ｓ

１．
０２

－ ０
．３
７

－ ０
．０
８

０．
１７

０．
２０

－ ０
．０
７

－ ０
．０
６

０．
０９

０．
３０

０．
０７

－ ０
．０
１

－ ０
．０
６

间
接

通
径

系
数

Ｉｎ
ｄｉ
ｒｅ
ｃｔ

ｐａ
ｔｈ

ｃｏ
ｅｆ
ｆｉｃ

ｉｅ
ｎｔ
ｓ

－ ０
．２
４

１．
１０

０．
３９

－ ０
．３
７

０．
５１

０．
４２

０．
２２

－ ０
．６
５

０．
２０

０．
３１

－ ０
．４
８

０．
２０

微
生

物
量

氮
ＳＭ

ＢＮ
相

关
系

数
Ｃｏ

ｒｒｅ
ｌａ
ｔｉｏ

ｎｓ
０．
７２

∗∗
０．
７１

∗∗
０．
３９

∗∗
－ ０

．１
３

０．
６１

∗∗
０．
３２

∗∗
０．
１６

∗
－ ０

．３
７∗

∗
０．
２３

∗∗
０．
３５

∗∗
－ ０

．５
４∗

∗
０．
０８

直
接

通
径

系
数

Ｄｉ
ｒｅ
ｃｔ

ｐａ
ｔｈ

ｃｏ
ｅｆ
ｆｉｃ

ｉｅ
ｎｔ
ｓ

０．
５７

－ ０
．０
１

０．
０３

０．
０８

０．
２０

－ ０
．０
０

－ ０
．０
５

０．
０２

－ ０
．０
６

０．
０４

－ ０
．１
０

－ ０
．１
３

间
接

通
径

系
数

Ｉｎ
ｄｉ
ｒｅ
ｃｔ

ｐａ
ｔｈ

ｃｏ
ｅｆ
ｆｉｃ

ｉｅ
ｎｔ
ｓ

０．
１５

０．
７２

０．
３６

－ ０
．２
１

０．
４１

０．
３３

０．
２１

－ ０
．３
９

０．
２８

０．
３１

－ ０
．４
４

０．
２１

蔗
糖

酶
ＳＡ

Ｃ
相

关
系

数
Ｃｏ

ｒｒｅ
ｌａ
ｔｉｏ

ｎｓ
０．
０７

０．
０７

－ ０
．１
２

－ ０
．０
１

－ ０
．０
１

０．
００

０．
０６

０．
２７

∗∗
－ ０

．３
２∗

∗
－ ０

．０
７

－ ０
．１
０

０．
２２

－ ０
．２
６∗

∗
０．
０４

∗∗

直
接

通
径

系
数

Ｄｉ
ｒｅ
ｃｔ

ｐａ
ｔｈ

ｃｏ
ｅｆ
ｆｉｃ

ｉｅ
ｎｔ
ｓ

０．
８１

－ ０
．１
７

－ ０
．２
９

０．
１１

０．
１３

０．
０５

－ ０
．０
２

０．
２８

－ ０
．０
４

－ ０
．０
３

－ ０
．０
７

０．
２１

－ ０
．７
４

０．
１６

间
接

通
径

系
数

Ｉｎ
ｄｉ
ｒｅ
ｃｔ

ｐａ
ｔｈ

ｃｏ
ｅｆ
ｆｉｃ

ｉｅ
ｎｔ
ｓ

－ ０
．７
４

０．
２４

０．
１７

－ ０
．１
２

－ ０
．１
４

－ ０
．０
５

０．
０８

－ ０
．０
１

－ ０
．２
８

－ ０
．０
４

－ ０
．０
４

０．
０１

０．
４８

－ ０
．１
３

脲
酶

ＵＲ
Ｅ

相
关

系
数

Ｃｏ
ｒｒｅ

ｌａ
ｔｉｏ

ｎｓ
－ ０

．５
９∗

∗
－ ０

．５
８∗

∗
－ ０

．２
９∗

∗
０．
４０

∗∗
－ ０

．５
４∗

∗
－ ０

．２
９∗

－ ０
．１
０

０．
６１

∗∗
－ ０

．５
１∗

∗
－ ０

．４
２∗

∗
０．
３７

∗∗
－ ０

．０
２

－ ０
．４
９∗

∗
－ ０

．３
４∗

∗

直
接

通
径

系
数

Ｄｉ
ｒｅ
ｃｔ

ｐａ
ｔｈ

ｃｏ
ｅｆ
ｆｉｃ

ｉｅ
ｎｔ
ｓ

０．
１９

－ ０
．７
６

－ ０
．１
３

０．
２５

０．
１４

０．
０６

０．
０６

０．
３２

－ ０
．１
５

－ ０
．０
６

－ ０
．０
４

０．
１５

０．
０１

０．
１６

间
接

通
径

系
数

Ｉｎ
ｄｉ
ｒｅ
ｃｔ

ｐａ
ｔｈ

ｃｏ
ｅｆ
ｆｉｃ

ｉｅ
ｎｔ
ｓ

－ ０
．７
８

０．
１７

－ ０
．１
６

０．
１５

－ ０
．６
８

－ ０
．３
５

－ ０
．１
５

０．
３０

－ ０
．３
７

－ ０
．３
６

０．
４１

－ ０
．１
７

－ ０
．４
９

－ ０
．５
０

碱
性

磷
酸

酶
ＡＬ

Ｐ
相

关
系

数
Ｃｏ

ｒｒｅ
ｌａ
ｔｉｏ

ｎｓ
０．
７７

∗∗
０．
７７

∗∗
０．
３７

∗∗
－ ０

．３
０∗

∗
０．
７６

∗∗
０．
４７

∗∗
０．
２９

∗∗
－ ０

．５
５∗

∗
０．
５２

∗∗
０．
３３

∗∗
－ ０

．５
０∗

∗
０．
４１

∗∗
０．
６７

∗∗
０．
５０

∗∗

直
接

通
径

系
数

Ｄｉ
ｒｅ
ｃｔ

ｐａ
ｔｈ

ｃｏ
ｅｆ
ｆｉｃ

ｉｅ
ｎｔ
ｓ

０．
１０

０．
４７

０．
０３

－ ０
．０
９

－ ０
．０
４

０．
０７

０．
００

－ ０
．０
１

０．
２１

－ ０
．１
０

－ ０
．０
１

０．
２６

０．
１６

－ ０
．０
７

间
接

通
径

系
数

Ｉｎ
ｄｉ
ｒｅ
ｃｔ

ｐａ
ｔｈ

ｃｏ
ｅｆ
ｆｉｃ

ｉｅ
ｎｔ
ｓ

０．
６７

０．
３０

０．
３５

－ ０
．２
１

０．
８０

０．
４１

０．
２８

－ ０
．５
４

０．
３０

０．
４３

－ ０
．５
０

０．
１６

０．
５１

０．
５７

　
∗∗

表
示

极
显

著
相

关
（Ｐ

＜０
．０
１）

，∗
表

示
显

著
相

关
（Ｐ

＜０
．０
５）

；ｎ
＝
２０

２；
ＳＭ

ＢＣ
：土

壤
微

生
物

生
物

量
碳

Ｓｏ
ｉｌ

ｍ
ｉｃ
ｒｏ
ｂｉ
ａｌ

ｂｉ
ｏｍ

ａｓ
ｓ
ｃａ
ｒｂ
ｏｎ

；Ｓ
Ｍ
ＢＮ

：土
壤

微
生

物
生

物
量

氮
Ｓｏ

ｉｌ
ｍ
ｉｃ
ｒｏ
ｂｉ
ａｌ

ｂｉ
ｏｍ

ａｓ
ｓ
ｎｉ
ｔｒｏ

ｇｅ
ｎ；

ＳＡ
Ｃ：

蔗
糖

酶

Ｓａ
ｃｃ
ｈａ

ｒａ
ｓｅ
；
ＵＲ

Ｅ：
脲

酶
Ｕｒ

ｅａ
ｓｅ
；
ＡＬ

Ｐ：
碱

性
磷

酸
酶

Ａｌ
ｋａ

ｌｉｎ
ｅ
ｐｈ

ｏｓ
ｐｈ

ａｔ
ａｓ
ｅ

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３５ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

　 　 对 ＳＭＢＮ 的直接通径系数较大的前五个土壤理化性质依次为：ＳＯＣ（０．５６９）＞ＡＮ（０．２００）＞ｐＨ 值（－０．１２９）
＞容重（－０．０９５）＞ＴＫ（０．０８２）。 各因素通过 ＳＯＣ 对 ＳＭＢＮ 的间接通径系数均较大。 因此，ＳＭＢＮ 的主要影响因

素也是 ＳＯＣ。
对 ＳＡＣ 活性的直接通径系数较大的前五个指标依次为：ＳＯＣ（０．８０８１）＞ＳＭＢＣ（－０．７３９７）＞ＴＰ（－０．２８５１） ＞

粘粒（０．２７７５）＞ｐＨ 值（０．２０６６）。 各因素通过 ＳＯＣ 和 ＳＭＢＣ 对 ＳＡＣ 活性的间接通径系数也较大。 ＳＯＣ 对 ＳＡＣ
活性的影响为正效应，而 ＳＭＢＣ 对其影响为负效应，两者的效应相互抵消，其他因素通过两者对 ＳＡＣ 活性的

间接影响亦是如此。 因而各因素同 ＳＡＣ 的相关系数均较小。 综上所述，ＳＡＣ 活性的直接影响因素是 ＳＯＣ 和

ＳＭＢＣ；但是从总效应来看，各因素对 ＳＡＣ 活性的影响均较小。
不同土壤性质对 ＵＲＥ 活性的直接通径系数较大的前五个指标依次为：ＴＮ（－０．７５４９）＞粘粒（０．３１４６） ＞ＴＫ

（０．２４９４）＞ＳＯＣ（０．１８９２）＞ＳＭＢＮ（０．１６１８）。 各因素通过 ＴＮ 对 ＵＲＥ 活性的间接通径系数也较大。 因此，ＵＲＥ
的主要影响因素为 ＴＮ。

对 ＡＬＰ 活性的直接通径系数较大的前五个指标依次为：ＴＮ（０．４７０５）＞ｐＨ（０．２５５１）＞粉粒（０．２１２１）＞ＳＭＢＣ
（０．１５９８）＞砂粒（－０．１０３８）。 各因素通过 ＴＮ 对 ＡＬＰ 活性的间接通径系数均较大。 因而，ＡＬＰ 的直接影响因

素为 ＴＮ，而各因素对 ＡＬＰ 呈现出的极显著相关性主要是其直接效应和间接效应综合作用的结果。
ＳＭＢＣ、ＳＭＢＮ 以及 ＳＡＣ、ＵＲＥ 和 ＡＬＰ 活性的剩余项的通径系数均较大，分别为：０．５５０、０．６７２、０．７６８、０．

６４２、０．５１０。 这表明，除以上各项土壤性质外，存在其他未被考虑因素对这五个指标具有较大影响。

３　 讨论

喀斯特地区已有研究对土壤微生物生物量随植被演替的变化趋势的研究结果不完全一致。 高喜等［９］ 研

究发现显示，喀斯特地区 ＳＭＢＣ 表现为：林地＞灌木丛＞草丛。 梁月明等［８］ 研究表明，土壤微生物生物量在不

同植被恢复阶段间差异显著，并随着植被的恢复而增大，表现为乔木（次生林、原生林） ＞灌丛＞草丛。 刘玉杰

等［１０］研究则表明，ＳＭＢＣ、ＳＭＢＮ 在草地到灌木林演替阶段增加，而在灌木林到次生林演替阶段降低。 本研究

结果与刘玉杰等［１０］相似：四个演替阶段中灌木林的土壤微生物生物量最大，具体表现为灌木林≈原生林＞次
生林＞草丛，即土壤微生物生物量随演替进行呈现先增加后降低再增加的波动趋势。 草丛到灌木林阶段土壤

微生物生物量增大，表明土壤养分恢复后微生物总量可以较快恢复［２］。 而灌木林到次生林阶段土壤微生物

生物量降低，主要与该阶段林木快速生长造成植物与土壤微生物竞争养分，微生物活性降低有关［１０，２１］。 土壤

理化性质中，土壤微生物生物量的主要影响因素为 ＳＯＣ。 ＳＭＢＣ 和 ＳＭＢＮ 通径分析的剩余系数较大。
各植被恢复阶段 ＳＡＣ 活性依次为：次生林＞草丛≈灌木林＞原生林。 在草丛和灌木林向次生林演替阶段

ＳＡＣ 活性显著增大，与以往的研究［１１－１４］ 结果相似。 在次生林向原生林演替阶段 ＳＡＣ 活性降低，与崔晓晓

等［１１］研究结果相似，该研究中 ＳＡＣ 活性在该阶段虽略有下降，但差异不显著；而邹军等［１２］ 和兰雪等［１３］ 研究

则表明灌木林和乔木林之间 ＳＡＣ 活性差异不大，与本研究结果不同。 本研究中，ＳＯＣ 和 ＳＭＢＣ 对 ＳＡＣ 活性的

直接通径系数远大于其他因素，且其他因子通过这两种变量的间接通径系数也较大，是 ＳＡＣ 活性的主要直接

影响因素，但是由于两者对该指标的作用效果相反，相互抵消，使得各因子同该指标的相关系数较小。 另外，
ＳＡＣ 活性随植被恢复的变化特征也与植被群落结构有关。 据区智等［２２］研究，在桂西北喀斯特地区，物种多样

性随正向演替而增高，最大值出现在亚顶级，而并非演替最高阶段。 次生林演替阶段物种的多样性最高，优势

种中既有豆科植物也有禾本科植物，还有藤本和蕨类，能分泌较多的 ＳＡＣ，且豆科植物分泌出的富含氮素的物

质能为微生物活动提供丰富的氮源，进而提高微生物 ＳＡＣ 的分泌量。
ＵＲＥ 活性大致随植被演替而降低，在灌木林向次生林演替阶段略有升高，但是与灌木林和草丛阶段差异

不显著。 土壤性质中，ＴＮ 是影响 ＵＲＥ 活性的主要因素，对其具有较强的负效应。 我国大部分地区土壤 ＵＲＥ
活性与土壤理化性质的相关性研究［２３⁃２５］结果表明，土壤脲酶活性与 ＳＯＣ、ＴＮ、ＡＮ 等指标均呈显著正相关，与
本研究结果相反。 但是也有研究与本研究结果一致：兰雪等［１３］ 在喀斯特地区的研究结果显示，脲酶活性与
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ＴＮ、ＡＮ 呈负相关；姜海燕［２６］等在大兴安岭的研究结果也表明，脲酶活性与 ＳＯＣ、ＴＮ、ＡＮ 呈负相关关系。 该结

果可能与研究区较高的养分含量有关。 刘淑娟等［１９］ 较为系统地研究了土壤养分与土壤脲酶之间的关系，指
出土壤全氮对脲酶的影响存在一个阈值（ＴＮ 为 ３．５ ｇ ／ ｋｇ，ＡＮ 为 １１０ ｍｇ ／ ｋｇ），低于此阈值时脲酶活性与 ＴＮ 呈

正相关，高于此阈值则呈负相关。 本研究大多数样地的全氮含量都高于该阈值，因而 ＴＮ 与 ＵＲＥ 表现为显著

负相关。 另外，土壤粘粒含量也是影响酶活性的一个重要因素［２７］，土壤酶主要分布于土壤中吸附性较强的部

位，ＵＲＥ 主要吸附在粘粒上，粘粒部分 ＵＲＥ 活性较高［２８］。
ＡＬＰ 活性总体上随植被正向演替而增加，灌木林到次生林演替阶段差异不显著。 这与崔晓晓等［１１］ 和邹

军等［１２，１４］研究结果相似。 ＡＬＰ 活性的影响因素主要为 ＴＮ，ＴＮ 对其具有较强的正效应，其他因素则因各自的

直接效应和间接效应的综合作用也与 ＡＬＰ 活性呈现极显著相关性。 ＳＭＢＣ 对 ＡＬＰ 的直接影响较小，说明本

研究区 ＡＬＰ 的主要来源并非土壤微生物，可能是植物根系分泌。
ＳＭＢＣ、ＳＭＢＮ 以及 ＳＡＣ、ＵＲＥ 和 ＡＬＰ 活性的剩余项的通径系数均较大，表明存在其他未被考虑因素对这

五个指标影响较大，该类因素可能与植被群落结构和凋落物有关。 因此，今后对于微生物生物量和酶活性的

研究应考虑植被根系分泌和凋落物归还的影响。

４　 结论

１．各演替阶段土壤微生物生物量大小依次为，灌木林＞（或≈）原生林＞次生林＞草丛。 ＳＡＣ 活性依次为：
次生林＞草丛≈灌木林＞原生林。 ＵＲＥ 活性大致随植被演替而降低，在灌木林向次生林阶段演替时略有升高，
但是与灌木林和草丛阶段差异不显著。 ＡＬＰ 活性总体上随植被正向演替而增加，灌木林与次生林演替阶段

差异不显著。
２．土壤性质各指标中，ＳＭＢＣ 和 ＳＭＢＮ 的直接影响因素和主要影响因素均为 ＳＯＣ；ＳＡＣ 活性的直接影响因

素主要是 ＳＯＣ 和 ＳＭＢＣ，但从总效应来看，各因素对 ＳＡＣ 活性的影响均较小；ＵＲＥ 和 ＡＬＰ 活性的直接影响因

素和主要影响因素均为 ＴＮ，但是 ＴＮ 对 ＵＲＥ 活性表现为强烈的负效应，而对 ＡＬＰ 表现为较强的正效应。
３．ＳＭＢＣ、ＳＭＢＮ 及 ＳＡＣ、ＵＲＥ 和 ＡＬＰ 活性的剩余通径系数均较大，表明存在其他未被考虑因素对其影响

较大，该类因素可能与植被群落结构和凋落物有关。 在今后的研究中，应充分考虑植被根系分泌和凋落物归

还对土壤微生物和酶活性的影响。
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