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微生物多样性对土壤氮磷钾转化、酶活性及油菜生长
的影响

张敏１，孙宝利２，宋阿琳１，梁永超３，于冰１，范分良１，∗

１ 中国农业科学院农业资源与农业区划研究所 ／ 农业部植物营养与肥料重点实验室，北京　 １０００８１

２ 中国农业科学院农业环境与可持续发展研究所，北京　 １０００８１

３ 浙江大学 ／ 教育部环境修复与生态健康教育部重点实验室，杭州　 ３１００５８

摘要：采用灭菌土壤分别接种不同稀释倍数（１、１０－２、１０－４和 １０－６）未灭菌土壤悬浊液的方法，研究了土壤微生物多样性降低对

油菜生长和养分吸收、土壤养分有效性和酶活性的影响。 结果表明：（１）随着接种土壤悬浊液稀释倍数增加，油菜生物量逐渐

降低，１０－４的油菜生物量显著低于 １ 和 １０－２，１０－６仅为 １ 的 ２６％；（２）油菜氮、磷和钾的吸收量与油菜生物量呈现相同的变化规

律；（３）土壤铵态氮浓度随接种土壤悬浊液稀释倍数增加而降低；而土壤硝态氮则以 １０－４为最高，其它处理间没有显著差异；土
壤有效磷未发生显著变化；有效钾反而有上升趋势；（４）土壤多酚氧化酶（ＰｈＯＸ）活性随接种土壤悬浊液稀释倍数增加逐渐升

高；β⁃１，４⁃葡萄糖苷酶（βＧ）活性以 １０－６为最高，而其它处理差异不显著；土壤亮氨酸酶氨肽酶（ＬＡＰ）活性和酸性磷酸酶（ＡＰ）活
性变化不显著；（５）相关分析表明，油菜生物量与土壤铵态氮浓度的对数显著正相关；与多酚氧化酶、葡萄糖苷酶和亮氨酸氨肽

酶活性显著负相关。 本研究表明，微生物多样性降低主要通过抑制土壤氮素释放影响植物生长。
关键词：土壤微生物多样性；土壤有效养分；植物养分吸收；土壤酶活性；伽马射线灭菌

Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｎ ｓｏｉｌ ＮＰＫ ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ， ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ，
ａｎｄ ｃａｎｏｌａ ｇｒｏｗｔｈ
ＺＨＡＮＧ Ｍｉｎ１， ＳＵＮ Ｂａｏｌｉ２， ＳＯＮＧ Ａｌｉｎ１， ＬＩＡＮＧ Ｙｏｎｇｃｈａｏ３， ＹＵ Ｂｉｎｇ１， ＦＡＮ Ｆｅｎｌｉａｎｇ１，∗

１ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ Ｒｅｇｉｏｎａｌ Ｐｌａｎｎｉｎｇ， Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｐｌａｎｔ

Ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ ａｎｄ Ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ， Ｂｅｉｊｉｎｇ， １０００８１， Ｃｈｉｎａ

２ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ａｎｄ Ｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｉｎ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ， Ｂｅｉｊｉｎｇ， １０００８１， Ｃｈｉｎａ

３ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｔｈｅ Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ｅｄｕｃａｔｉｏｎ， Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎ ａｎｄ Ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ Ｈｅａｌｔｈ ｏｆ Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ｅｄｕｃａｔｉｏｎ， Ｈａｎｇｚｈｏｕ，

３１００５８， Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔｅｒｉｌｉｚｅｄ ｓｏｉｌ ｗｉｔｈ ｄｉｌｕｔｅｄ ｎｏｎ－ｓｔｅｒｉｌｉｚｅｄ ｓｏｉｌ ｓｕｓｐｅｎｓｉｏｎ （１， １０－２， １０－４， ａｎｄ １０－６） ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ
ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ａ ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ ｉｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｎ ｃａｎｏｌａ （Ｂｒａｓｓｉｃａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｌ．） ｇｒｏｗｔｈ， ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｕｐｔａｋｅ，
ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙ， ａｎｄ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ： （１） Ｃａｎｏｌａ ｂｉｏｍａｓｓ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｗｉｔｈ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ
ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｓｕｓｐｅｎｓｉｏｎ． Ｃａｎｏｌａ ｂｉｏｍａｓｓ ａｔ １０－４⁃ｆｏｌｄ ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｌｏｗｅｒ ｔｈａｎ ａｔ ｔｈｅ １⁃ ａｎｄ１０－２⁃ｆｏｌｄ
ｄｉｌｕｔｉｏｎ， ａｎｄ ｃａｎｏｌａ ｂｉｏｍａｓｓ ａｔ ｔｈｅ １０－６－ｆｏｌｄ ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｗａｓ ２６％ ｔｈａｔ ｏｆ ｔｈｅ １－ｆｏｌｄ ｄｉｌｕｔｉｏｎ． （２）Ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ， ａｎｄ
ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｕｐｔａｋｅ ｏｆ ｃａｎｏｌａ ｆｏｌｌｏｗｅｄ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｔｒｅｎｄ ａｓ ｂｉｏｍａｓｓ ａｃｒｏｓｓ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｇｒａｄｉｅｎｔ． （３） Ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ
ａｍｍｏｎｉｕｍ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｓｕｓｐｅｎｓｉｏｎ ｄｉｌｕｔｉｏｎ． Ｓｏｉｌ ｎｉｔｒａｔｅ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｓｔ ａｔ ｔｈｅ １０－４⁃ｆｏｌｄｄｉｌｕｔｉｏｎ， ａｎｄ ｔｈｅｒｅ



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

ｗａｓ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｏｔｈｅｒ ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ． Ｓｏｉｌ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｄｉｄ ｎｏｔ ｃｈａｎｇｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ；
ｈｏｗｅｖｅｒ， ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｅｘｈｉｂｉｔｅｄ ａｎ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ｔｒｅｎｄ． （ ４） Ｓｏｉｌ ｐｏｌｙｐｈｅｎｏｌ ｏｘｉｄａｓｅ （ ＰｈＯＸ） ａｃｔｉｖｉｔｙ ｇｒａｄｕａｌｌｙ
ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｗｉｔｈ ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｏｆｔｈｅ ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ｓｏｉｌ ｓｏｌｕｔｉｏｎ． β－１，４－ ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ （βＧ） ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｔ ｔｈｅ １０６⁃ｆｏｌｄ ｄｉｌｕｔｉｏｎ
ｗａｓ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ， ｗｈｅｒｅａｓ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｓｔ ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ． Ｓｏｉｌ ｌｅｕｃｉｎｅ ａｍｉｎｏｐｅｐｔｉｄａｓｅ
（ＬＡＰ ） ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ａｃｉｄ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ （ ＡＰ ） ａｃｔｉｖｉｔｙ ｄｉｄ ｎｏｔ ｃｈａｎｇｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｃｒｏｓｓ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｇｒａｄｉｅｎｔ． （ ５）
Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｃａｎｏｌａ ｂｉｏｍａｓｓ ｗａｓ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｌｏｇａｒｉｔｈｍ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ，
ｗｈｅｒｅａｓ ｉｔ ｗａｓ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｐｏｌｙｐｈｅｎｏｌ ｏｘｉｄａｓｅ， ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ， ａｎｄ ｌｅｕｃｉｎｅ ａｍｉｎｏｐｅｐｔｉｄａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ． Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ
ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｓｕｐｐｒｅｓｓｅｓ ｃｒｏｐ ｇｒｏｗｔｈ ｂｙ ｉｎｈｉｂｉｔｉｎｇ ｓｏｉｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｒｅｌｅａｓｅ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｓｏｉｌ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ； ｐｌａｎｔ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｕｐｔａｋｅ； ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ； ｇａｍａ
ｒａｄｉａｔｉｏｎ ｓｔｅｒｉｌｉｚａｔｉｏｎ

土壤微生物群落特征与养分循环、生物入侵、温室气体排放、植物病害发生等与人类息息相关的生态功能

关系紧密［１－３］。 因此，保持土壤微生物群落的稳定是维持土壤生态服务功能的重要保障［１］。
然而，最近研究表明，受环境污染、农业管理、气候变化等影响，土壤微生物多样性显著降低［４⁃７］。 例如长

期施用化肥显著降低土壤整体微生物群落多样性和某些特殊功能微生物如纤维素降解菌的多样性［６⁃７］。 但

是，人们对降低了的微生物所带来的危害，认识却非常有限，主要源于土壤微生物不如大型生物如植物和动物

容易调控。 目前，改变土壤微生物多样性的方法主要有伽马射线灭菌后接种稀释土壤悬液、高温高压、添加重

金属、氯仿熏蒸和不同孔径滤膜过滤等方法［８⁃１０］，其中伽马射线灭菌后接种稀释土壤悬液具有对土壤性质的

改变较小、易于控制等优点，而且，不管是传统的分子生物学方法，如变性梯度电泳和核糖体间隔序列分析，还
是最新的第二代测序法都已证实，随着稀释倍数的增加，微生物多样性显著降低［８，１１⁃１３］，因此，伽马射线灭菌

后接种稀释土壤悬液法被认为是目前改变土壤微生物多样性的最常用的经典方法。 采用该方法的研究表明，
当土壤微生物多样性降低后，土壤生态功能也受到不同程度的影响。 例如 Ｐｈｉｌｉｐｐｏｔ 等采用土壤悬浊液稀释

法降低土壤微生物多样性，发现土壤反硝化活性随着多样性降低而显著下降［８］；Ｆｒａｎｋｌｉｎ 和 Ｍｉｌｌｓ 采用同样的

方法，发现随着微生物多样性降低土壤对葡萄糖的同化能力显著下降［１４］。 然而，改变微生物整体多样性是否

或者多大程度会通过改变土壤生态过程传递到改变植物生长的研究很少。 在自然生态系统中，植物生长主要

依赖微生物养分转化，某些特殊有益微生物如菌根真菌和根瘤菌的多样性与植物生长的关系已被详细描

述［３，１５］；最近研究也表明，降低整体微生物多样性显著影响植物多样性和生产力［９］。 在农业生态系统中，现有

的农业管理主要以物理和化学调控为主，以往对土壤微生物与作物生长关系的认识主要来源于对植物促生菌

和病原菌培养与评价上［１６］，但对整体微生物多样性与作物生长关系的研究很罕见［１７］，特别是对改变土壤微

生物多样性是否通过改变养分循环，进一步影响作物生长的研究结论仍未明确。
为此，本研究通过灭菌土壤接种不同稀释倍数的未灭菌土壤悬浊液的经典方法，研究农业土壤微生物多

样性降低对土壤养分有效性、养分转化速率、作物养分吸收和生长的影响，以期为评价农业微生物多样性降低

对作物生产的危害提供科学依据。

１　 材料与方法

１．１　 材料

供试油菜品种为华煜上海青，供试土壤采自中国科学院北京植物研究所试验田 ０—２０ ｃｍ 耕层的新鲜土

样，土壤类型是潮土，其理化性质为：土壤 ｐＨ ＝ ７．６１，土壤有机质 １１．５５ ｇ ／ ｋｇ，土壤全氮 ０．６８ ｇ ｋｇ－１，土壤全磷

０．５７ ｇ ／ ｋｇ，硝态氮 １６．７１ ｍｇ ／ ｋｇ，铵态氮 ６．９９ ｍｇ ／ ｋｇ，速效磷 ４２．７８ ｍｇ ／ ｋｇ，土壤有效钾含量 ６５．６４ｍｇ ／ ｋｇ。 土壤

过 ３ｍｍ 筛，剔除植物残根和石块等杂质物，风干至较低含水量（质量含水量大约 １５％），混匀备用。
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１．２　 实验设计与实施

１．２．１　 土壤准备

　 　 取经上述处理的新鲜土样，称取 １ ｋｇ，装入带有海绵通气盖的塑料袋中，共 １６ 袋，预留 ５０ｇ 鲜土用做微生

物接种剂，其他土壤在中国农业科学院农产品加工研究所的钴 ６０γ 辐照装置中进行灭菌，伽马射线灭菌剂量

为 ３０ｋＧｙ。 以往研究表明，２０ｋＧｙ 的伽马灭菌能杀死绝大部分微生物［１８］，本研究采用 ３０ｋＧｙ 灭菌后，在牛肉膏

蛋白胨培养基中 ２５ ℃黑暗培养一周没有菌落生长，说明灭菌比较彻底。
１．２．２　 土壤悬浊液制备和添加

土壤灭菌取回后，在无菌超净台中取 ５０ ｇ 未灭菌鲜土加入 ５００ ｍｌ １２０℃灭菌纯水，用灭菌玻璃棒破碎大

土块，放入灭菌磁力棒，４００ ｒｐｍ 搅拌 ２０ ｍｉｎ，作为 １ 倍稀释土壤悬浊液（记为 Ｔ１），且作为试验的对照；取 １０
ｍｌ １ 倍稀释土壤悬浊液加入 ９９０ ｍｌ 灭菌蒸馏水中，充分混匀，为 １０－２倍稀释土壤悬浊液（记为 Ｔ２）；依次制取

１０－４倍（记为 Ｔ３）和 １０－６倍（记为 Ｔ４）稀释土壤悬浊液。
在超净台里将灭菌后的土壤袋口小心打开，防止杂菌进入，用无菌注射器向每袋灭过菌的土壤加入 ２０ｍｌ

土壤悬浊液，重新盖上海绵塞，每个稀释倍数的土壤悬浊液 ４ 次重复。 第二天水分扩散后充分混匀，之后每 ５
天混匀一次，２５℃条件下预培养 １ 个月。
１．３　 油菜种植

把盛有培养土的塑料袋直接放入盆中，种植油菜。 种子在 ３０％的双氧水中浸泡 ３０ ｍｉｎ，放在无菌培养皿

３０ ℃避光培养，待种子萌发后，每盆种 １０ 棵油菜，浇灭菌水 １５０ ｍｌ，等苗长至 ２ ｃｍ 以上，开始间苗，最终每盆

留 ５ 棵均匀一致的苗。 以后均用灭菌水浇灌。 由于自然或农业生态系统的空气中均充满多种微生物［１９］，且
在用与外界隔绝的生长箱培养植物时内部往往形成高湿环境，不利于植物生长，故本研究盆栽在温室开放的

环境中进行，定期随机移动盆的位置。 因此，不能排除空气微生物的影响，但本实验的不同处理应该受到均等

的影响。
２ 个月后，分别采集植物和土壤样品，一部分新鲜土壤于 ４ ℃下带回实验室，测定土壤酶活和土壤有效养

分含量。
１．４　 测定项目及方法

油菜生长的测定：收获时按地上部和根分开采集，样品带回实验室洗净后，先在恒温干燥箱中 １０５ ℃杀青

３０ ｍｉｎ，然后调至 ７０ ℃烘干至恒重后测定生物量。
油菜养分含量的测定：将称重后的植物样品粉碎过筛，用 Ｎ、Ｐ、Ｋ 联合测定消煮法进行消煮，然后分别用

凯氏定氮法、钼锑抗比色法和火焰光度计法对地上部和地下部的 Ｎ、Ｐ、Ｋ 含量进行测定［２０］。
土壤化学性质的测定：土样带回实验室风干后过筛，采用氯化钾浸提比色法测定土壤有效 Ｎ（铵态氮和硝

态氮），钼锑抗比色法测定速效 Ｐ 和全 Ｐ 含量，醋酸铵浸提火焰光度计法测定土壤速效 Ｋ［２０］。

土壤酶活的测定：参照范淼珍的方法测定［２１］。 称取 １ ｇ 土壤于 １００ ｍｌ 水中制取土壤悬浊液，取 ２００μＬ 样

品悬浊液加入到 ９６ 孔微孔板中（每个样品做 ８ 个平行），样品微孔中加入 ５０ μＬｌ２００μｍｏｌｌ－１底物，空白微孔中

加入 ５０μＬ 去离子水和 ２００μＬ 样品悬浊液，阴性对照微孔中加入 ５０μＬ 底物和 ２００μＬ 去离子水，淬火标准微

孔中加入 ５０μＬ 标准物质（１０μｍｏｌ ／ Ｌ ４⁃甲基伞形酮）和 ２００μＬ 样品悬浊液，参考标准微孔中加入 ５０μＬ 标准物

质和 ２００μＬ 去离子水。 每个样品的空白、阴性对照、淬火标准和参考标准做 ８ 个平行，微孔板于 ２５ ℃黑暗条

件下培养 ４ ｈ，然后在每孔中加入 １０ μＬ ０．５ｍｏｌｌ－１的 ＮａＯＨ 结束反应，反应 １ ｍｉｎ 后用酶标仪测定荧光值。 ４－

甲基伞形酮的荧光激发光和检测光波长分别在 ３６５ ｎｍ 和 ４５０ ｎｍ 处。
１．５　 数据处理与分析

采用 Ｗｏｒｄ ２０１０、Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 绘图与作表及依据 ＳＰＳＳ １８．０ 单因素方差分析来评价不同指标的差异显著

性，且采用 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数检验分析不同指标间的相关性。
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２　 结果与分析

２．１　 土壤微生物多样性对油菜生长的影响

　 　 由图 １ 可以看出，随着土壤微生物多样性减少油菜生物量呈下降趋势。 Ｔ１ 和 Ｔ２ 没有显著差异，Ｔ３ 处理

显著低于 Ｔ１ 和 Ｔ２，分别降低 ２３．３％和 １８．０％，Ｔ４ 显著低于其它 ３ 个处理（Ｔ１、Ｔ２ 和 Ｔ３），分别降低 ７３．７％、７２．
０％和 ６５．９％。 不同土壤微生物多样性下油菜全氮（图 １），Ｔ１ 和 Ｔ２ 没有显著差异，Ｔ３ 处理显著低于 Ｔ１ 和 Ｔ２，
分别降低 ６２．５％和 ６０．９％，Ｔ４ 显著低于其它 ３ 个处理（Ｔ１、Ｔ２ 和 Ｔ３），分别降低 ５９．２％、８４．０％和 ８４．

７％。 不同土壤微生多样性的油菜全磷（图 １），Ｔ２ 比 Ｔ１ 显著降低 １６．５％，Ｔ３ 比 Ｔ２ 显著降低 １３．４％，Ｔ４ 比

Ｔ３ 显著降低 ５５．９％；在不同土壤微生物多样性条件下油菜全钾含量（图 １），Ｔ３ 处理显著低于 Ｔ１ 和 Ｔ２，分别

降低 ３８．１％和 ３５．８％，Ｔ４ 显著低于其它 ３ 个处理（Ｔ１、Ｔ２ 和 Ｔ３），分别降低 ７１．７％、７０．７％和 ５４．３％。

图 １　 不同土壤微生物多样性对油菜生长和养分吸收的影响

Ｆｉｇ．１　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｎ ｃａｎｏｌａ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ｕｐｔａｋｅ

Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３、Ｔ４ 分别为灭菌土壤接种稀释 １、１０－２、１０－４、１０－６倍未灭菌土壤悬浊液的处理；不同字母表示不同处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．２　 土壤微生物多样性对土壤有效养分浓度的影响

不同土壤微生物多样性的土壤铵态氮浓度（图 ２），Ｔ１ 处理的土壤铵态氮浓度显著高于 Ｔ４ 和 Ｔ３，分别为

Ｔ３ 和 Ｔ４ 的 ３．４ 和 ４．４ 倍，其中 Ｔ２、Ｔ３ 和 Ｔ４ 的差异不显著。 不同土壤微生物多样性的硝态氮浓度（图 ２），Ｔ３
处理的土壤硝态氮浓度显著高于 Ｔ２ 和 Ｔ４，分别为 Ｔ２ 和 Ｔ４ 的 １．８ 和 ２．１ 倍，Ｔ１、Ｔ２ 和 Ｔ４ 的差异不显著。 土

壤微生物多样性对土壤有效磷浓度的影响没有显著性差异（图 ２）。 不同土壤微生物多样性的土壤速效钾浓

度（图 ２），Ｔ２ 比 Ｔ４ 显著降低 ２５．１％，其中 Ｔ１、Ｔ２ 和 Ｔ３ 没有显著差异。
２．３　 土壤微生物多样性对土壤酶活的影响

Ｔ１ 土壤多酚氧化酶活性显著低于 Ｔ３ 和 Ｔ４，分别降低 ３５．８％和 ４２．８％，Ｔ４ 显著高于 Ｔ１ 和 Ｔ２，分别是 Ｔ１
和 Ｔ２ 的 １．８ 和 １．６ 倍，Ｔ１ 和 Ｔ２ 差异不显著（图 ３）。 Ｔ４ 土壤葡萄糖苷酶活性显著高于 Ｔ２，是 Ｔ２ 的 １．６ 倍，Ｔ１、
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图 ２　 不同微生物多样性对土壤有效养分浓度的影响

Ｆｉｇ．２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｎ ｓｏｉｌ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ

Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３、Ｔ４ 分别为灭菌土壤接种稀释 １、１０－２、１０－４、１０－６倍未灭菌土壤悬浊液的处理；不同字母表示不同处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）

Ｔ２ 和 Ｔ３ 之间没有显著性差异。 改变土壤微生物多样性对土壤亮氨酸氨肽酶和土壤酸性磷酸酶活性没有显

著影响。
２．４　 相关性分析

２．４．１　 油菜生长与土壤养分的相关性

油菜生物量与土壤硝态氮浓度和土壤有效磷浓度相关性不显著，油菜生物量与土壤铵态氮浓度的对数显

著正相关，相关系数为 ０．５７３，与土壤有效钾浓度显著负相关，相关系数为－０．５９４（图 ４）。
２．４．２　 油菜生长与土壤酶活性的相关性

油菜生物量与土壤多酚氧化酶活性、土壤葡萄糖苷酶活性和土壤亮氨酸氨肽酶活性显著负相关，相关系

数分别为－０．６２４、－０．６２２ 和－０．５５１，油菜生物量与土壤酸性磷酸酶活性相关性不显著（图 ５）。

３　 讨论

本研究结果表明，油菜生物量随着接种未灭菌土壤悬浊液稀释倍数的增加而降低，与未稀释土壤悬浊液

相比，１０－２、１０－４和 １０－６油菜生物量分别下降 ６．５％、２３．３％和 ７３．９％（图 １）；Ｎ、Ｐ 和 Ｋ 吸收量也呈相同变化规律

（图 １）。 该结果清晰地表明，在以物理和化学调控为主的农业生态系统中，降低土壤微生物整体多样性与自

然生态系统降低土壤整体微生物多样性或降低有益微生物如菌根真菌和根瘤菌多样性一样［３，９］，将严重抑制

植物的养分吸收和生长。 由于农业生态系统微生物多样性往往低于自然生态系统［４］，且为人类食物的直接

来源，因此，保护农业生态系统微生物多样性比自然生态系统更加迫切。
根据土壤悬浊液制作方法计算，未稀释土壤悬浊液与其它稀释倍数相比，所加入的土壤最多相差 ２ｇ，占
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图 ３　 土壤微生物多样性对土壤酶活性的影响

Ｆｉｇ．３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｎ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ

Ｔ１、Ｔ２、Ｔ３、Ｔ４ 分别为灭菌土壤接种稀释 １、１０－２、１０－４、１０－６倍未灭菌土壤悬浊液的处理；不同字母表示不同处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）

图 ４　 油菜生长与土壤养分有效性的相关性

Ｆｉｇ．４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃａｎｏｌａ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ａｖａｉｌａｂｉｌｉｔｙ

∗∗表示相关性的显著水平 Ｐ＜０．０１，∗表示相关性的显著水平 Ｐ＜０．０５
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图 ５　 油菜生长与土壤酶活性的相关性

Ｆｉｇ．５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃａｎｏｌａ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ

Ｐ 为显著性检验结果，∗∗表示相关性的显著水平 Ｐ＜０．０１，∗表示相关性的显著水平 Ｐ＜０．０５

栽培油菜土壤总量的 ０．２％，故可以推测，油菜生长高达 ６．５％—７３．９％的差异并非由接种土壤悬浊液带入土壤

而引起的理化性质变化所导致。 而且，由于接种灭菌土壤悬浊液后经过 １ 个月的预培养后再种植油菜，因此，
可以推测，油菜生长的差异主要由土壤微生物多样性的改变引起。 本研究采用伽马射线灭菌，避免了采用重

金属或高温方法对土壤理化性质的过度影响，采用梯度稀释改变微生物多样性，也避免了氯仿熏蒸法对微生

物的选择性降低［８，１０］，是研究土壤微生物多样性采用最广泛的方法。 因此，本研究结果与国际上的研究具有

可比性，印证了自然生态系统的结果，同时也表明农业生态系统微生物多样性降低对作物生长的危害。
尽管最近研究也发现改变微生物整体多样性影响植物生长，但究竟是如何实现的问题没有得到清晰解

答［９，１７］。 本研究从养分吸收的角度着手，发现微生物多样性降低后油菜 Ｎ、Ｐ、Ｋ 的吸收也随之下降，而土壤养

分则只有铵态氮与油菜生物量呈显著正相关关系，说明微生物多样性下降主要通过抑制氮素矿化释放抑制油

菜生长。 油菜是非菌根真菌植物，其磷素吸收不通过菌根真菌网络，而以从土壤直接吸收为主，由于土壤微生

物多样性没有显著改变土壤有效磷浓度，故油菜磷吸收量降低很可能是受氮素限制的结果。 本研究结果也表

明，土壤有效钾则随微生物多样性下降有上升趋势，这可能源于钾素释放以非生物过程为主，释放速率没有受

微生物多样性改变的影响，但由于油菜生长受限，吸收量下降，故有效钾含量反而随之升高。
土壤酶活性常用来衡量土壤养分转化速率［２２］。 然而，本研究却发现尽管随微生物多样性降低土壤铵态

氮浓度逐渐降低，但负责有机质转化的酶活性，如降解难降解碳的多酚氧化酶和易降解碳的葡萄糖苷酶活性

却逐渐上升。 这种现象一方面可能反映微生物生理变化，由于氮素不足，诱导微生物分泌更多的胞外酶，加速

有机质降解，从而获取更多氮素［２３］；另一方面也可能反映微生物的功能分异，土壤氮素释放和有机碳降解可

能由不同丰度的微生物执行，负责土壤氮素释放的微生物数量比负责有机碳降解的微生物数量少，当稀释土

壤悬浊液后，负责土壤氮素释放的微生物数量提前下降到影响氮素释放的临界值，而负责有机碳降解的微生

物稀释后反而受到其它微生物的竞争减小，功能发挥更好。 但这些推测还有待进一步研究验证。 亮氨酸氨肽

７　 １８ 期 　 　 　 张敏　 等：微生物多样性对土壤氮磷钾转化、酶活性及油菜生长的影响 　
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酶活性与土壤铵态氮含量变化不一致，其中原因尚不清楚。
本研究中重点研究了大量元素及其相关的土壤酶活性，发现微生物多样性降低通过抑制氮素释放影响作

物生长，但该结论可能并不全面。 土壤微生物群落特征与土壤铁［２４］、锰［２５］、锌［２６］ 等元素转化存在密切关系；
另一些研究则表明微生物对植物水分的利用率影响显著［２７］；此外，部分土壤微生物可以合成植物激素如生长

素、脱落酸调控植物的生长；而且，部分微生物能分泌抗生素，与病原菌产生拮抗作用，减少病原菌对植物生长

的迫害。 随着微生物多样性降低，这些微生物过程的相对重要性可能发生改变，最终影响植物生长。 深入研

究这些变化，有助阐明微生物多样性变化改变植物⁃－微生物互作的作用机理，对评价微生物多样性丧失对农

业生产的危害具有重要意义。
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