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晋西北不同土地管理方式对土壤碳氮、酶活性及微生
物的影响

刘　 爽１，２，王　 雅１，刘兵兵１，刘海龙３，∗，刘　 勇１
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２ 山西省农业科学院农业环境与资源研究所，山西省土壤环境与养分资源重点实验室，太原　 ０３００３１

３ 中国农业科学院农业信息研究所 ／ 农业部农业信息服务技术重点实验室，北京　 １０００８１

摘要：晋西北丘陵区受干旱大风气候以及人为活动的影响，土壤肥力较低，土壤质量退化严重，不同的土地利用和管理方式，因
植被覆被、人为活动等不同，对土壤质量产生影响不同。 为了更好地了解晋西北地区不同土地管理方式对土壤质量的影响，于
山西省北部忻州市五寨县，研究不同管理方式对土壤肥力、土壤酶活性、微生物群落结构及多样性的影响，以及微生物与土壤环

境因子的关系，为晋西北地区土地管理和生态建设提供参考。 研究中设置 ４ 种土地管理方式：苜蓿样地（ＭＸ）、免耕样地

（ＭＧ）、翻耕样地（ＦＧ）和荒地（ＨＤ），采用野外采集土壤样品、室内测定和分析的研究方法，其中土壤 ｐＨ 值利用电位法测定，土
壤有机碳（ＯＣ）采用重铬酸钾氧化－分光光度法测定；土壤硝态氮、铵态氮利用全自动间断化学分析仪测定，其原理为紫外分光

光度和靛酚蓝比色法。 土壤过氧化氢酶、蔗糖酶、脲酶和磷酸酶活性分别采用 ＫＭｎＯ４滴定法、３，５－二硝基水杨酸法、苯酚钠－次
氯酸钠比色法、磷酸苯二钠比色法测定，采用高通量测序测定土壤细菌和真菌的群落组成，利用统计分析软件 ＳＰＳＳ 和 Ｃａｎｏｃｏ
以及 ＱＩＩＭＥ、ＵＳＥＡＲＣＨ 和 Ｕｃｌｕｓｔ 生物信息软件分析不同土地管理方式对土壤质量的影响。 结果表明，不同土地管理方式对土

壤化学性质、土壤酶活性、细菌和真菌的群落结构及多样性均有影响。 苜蓿和免耕 ２ 种土地管理方式可显著提高表层土壤养分

并增加土壤酶活性；４ 种土地管理方式共有 ９ 个细菌门和 １１ 个真菌门，细菌相对丰度较大的为变形菌门、放线菌门和酸杆菌

门，真菌的子囊菌门相对丰度最大；苜蓿和免耕样地土壤细菌和真菌群落丰富度和多样性都较高，荒地土壤细菌和真菌群落丰

富度较低，但多样性较高；ＲＤＡ 分析结果表明，土壤 ｐＨ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 和 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 含量和过氧化氢酶活性对细菌群落影响较大，ｐＨ、有
机碳含量、蔗糖酶、脲酶和过氧化氢酶活性对真菌群落影响最大。 苜蓿和免耕 ２ 种土地管理方式能够提高土壤质量，是晋西北

地区较为适宜的管理措施。
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ｈｉｇｈｅｓｔ ｉｎ ａｌｆａｌｆａ ａｎｄ ｎｏ － ｔｉｌｌａｇｅ ｐｌｏｔｓ， ｈｏｗｅｖｅｒ， ｔｈｅ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗａｓ ｈｉｇｈ， ｂｕｔ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗａｓ ｌｏｗ， ｉｎ ｔｈｅ ｕｎｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｐｌｏｔ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ＲＤＡ ｐｒｏｖｅｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｐＨ， ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ ａｎｄ ＮＯ－
３ ⁃Ｎ

ｃｏｎｔｅｎｔ， ａｎｄ ｃａｔａｌａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ａｒｅ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｔｈａｔ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ， ｗｈｅｒｅａｓ ｔｈｅ
ｐＨ， ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ， ｉｎｖｅｒｔａｓｅ， ｕｒｅａｓｅ， ａｎｄ ｃａｔａｌａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ａｒｅ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｔｈａｔ
ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． Ａｌｆａｌｆａ ａｎｄ ｎｏ ｔｉｌｌａｇｅ ｃａｎ ｉｍｐｒｏｖｅ ｓｏｉｌ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ； ｔｈｅｙ ａｒｅ ｔｈｅ ｔｗｏ ｌａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ
ｐｒａｃｔｉｃｅｓ ｔｈａｔ ａｒｅ ｍｏｓｔ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｆｏｒ ｎｏｒｔｈｗｅｓｔｅｒｎ Ｓｈａｎｘｉ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｌａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ； ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅｓ； ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ； ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔ

土地利用和管理是人类利用土地各种活动的综合反映，是影响土壤肥力变化的主要因素［１］。 不同的土

地利用和管理方式，因植被覆被（草地、荒地、农地）、人为活动（耕作和免耕）等不同，对土壤理化性状产生影

响，进而影响土壤酶活性在土壤垂直方向上的分布［２］，并对土壤微生物群落结构和多样性产生影响［３⁃４］。 土

壤酶在土壤生态系统的物质循环和能量流动方面扮演着重要角色，它参与土壤的发生发育以及土壤肥力形成

和演化的全过程，具有高度催化作用［５］。 土壤酶活性可反映土壤中生物化学过程的强度和方向，可作为评价

土壤肥力状况的指标，也可作指示土壤生态系统的健康和可持续性以及土地管理引起为土壤质量变化的生物

活性指标［６⁃８］。 有研究表明，肥料、作物残体和耕作管理方式可影响土壤酶的分布和活性［９⁃１０］

土壤微生物群落是土壤重要的活体成分，作为土壤养分转化和循环的催化剂，是土壤碳氮元素矿化的来

源，其数量和活性是评价土壤质量的重要指标［１１］。 土壤微生物对环境变化具有敏感性，不同的管理方式、土
壤、植被条件下，微生物各群落对环境因素的响应不同，对其数量的消长和种群结构可产生较大的影响［１２］。
土壤微生物与土壤酶紧密联系，在土壤生态系统服务传递过程中扮演重要的角色［１３］，两者参与有机物质分解

和合成，以及无机物的氧化与还原的过程，因此是土壤生态系统代谢的重要动力［１４］。
为了更好地了解晋西北地区不同土地管理方式对土壤质量的影响，本试验在山西省北部忻州市五寨县设

置四种土地管理方式，苜蓿样地、免耕样地、翻耕样地和荒地（对照），研究不同管理方式对土壤肥力、土壤酶

（蔗糖酶、磷酸酶、过氧化氢酶、脲酶）活性的影响，分析不同管理方式土壤微生物群落结构和多样性，以及微

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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生物与土壤环境因子的关系，评估不同土地管理方式对土壤质量的影响，以期为晋西北地区土地管理和生态

建设提供参考。

１　 材料与方法

１．１　 区域概况

研究区位于山西省忻州市五寨县胡会乡石咀头村，具体地理位置为 １１１°２８′—１１３°Ｅ 和 ３８°４４′—３９°１７′
Ｎ，涵盖华北黄土高原的半干旱区和沙区。 该区属于温带大陆性气候，冬季受蒙古西伯利亚高压控制，长而严

寒，且雨雪偏少；春季干旱多风，气候干燥；夏季气温适中且雨量高度集中；该地区昼夜温差大，年平均气温 ４．
９℃左右，１ 月最冷（－１３．３℃），７ 月最热（２０．１℃）。 无霜期 １２０ ｄ 左右，有效积温 ２４５２℃，该区年平均降雨量在

４５０—５００ ｍｍ 之间，降水多集中于 ７ 月和 ８ 月，约占年降水量的 ４４％。 根据中国土壤分类系统，研究区土壤为

沙黄土，与土壤分类学中认为典型旱成土相似，土壤质地松散，孔隙度高，渗透性好，通气性强，肥力低，土壤有

机质含量低［１５］。
１．２　 研究方法

１．２．１　 样地选择及设置

２０１５ 年 ８ 月下旬于山西省忻州市五寨县石咀头村，选择四种在当地具有代表性的土地利用和管理方式

进行试验研究：研究中选取的 １００ ｍ（长）× ８０ ｍ（宽）的地块，在实验当地进行调查，该地块自 １９６５ 年开始未

受到人为干扰。 该地块在实验前，为撂荒地，自 ２００８ 年开始，对该地块进行开垦。 当地主要以传统翻耕种植

玉米为主，且多为多年连作的方式。 本研究中的 ４ 块实验样地，每一块实验样地为 １００ ｍ（长） × ２０ ｍ（宽），４
块实验样地具体设置如下：一块样地种植紫花苜蓿，从 ２００８—２０１５ 年未进行耕作（免耕苜蓿样地 ＭＸ），苜蓿

自 ２００８ 年种植后，每年秋季不进行收割，不进行任何耕作措施；另一个样地于 ２００８ 年春季，进行常规的翻耕

起垄，于常规耕作下 ２００８—２０１５ 年种植玉米（Ｚｅａ ｍａｙｓ Ｌ．）（翻耕样地 ＦＧ），于每年春季播种前翻耕一次，翻耕

深度约为 ５０ ｃｍ，秋季籽实收获后，地上部分秸秆于第二年春季移除地块；第三块样地于 ２００８ 年春季，采用免

耕播种机进行播种，于 ２００８—２０１５ 年免耕种植玉米（免耕样地 ＭＧ），秋季籽实收获后，秸秆全部粉碎覆盖于

地表；最后一个地块不进行任何耕种措施（荒地 ＨＤ），地表主要以草本为主，且植被覆盖较少。
１．２．２　 样品采集及预处理

本实验在每个样地各设置 １０ ｍ×１０ ｍ 样方 ３ 个，在每个样方内设置 ５ 个取样点，采用 ５ 点混合取样法采

集土壤样品，即利用对角线法选取 ５ 个点，首先去除地表植被和覆盖物，再用土钻钻取 ０—５０ ｃｍ 深的土壤样

品，从上至下 １０ ｃｍ 等间距取样，每一个样方内采集土壤样品数为：５ 个采样点∗５ 深度 ＝ ２５ 个，进行 ５ 点混

合，即将每个深度上的 ５ 个采样点的土壤样品进行等量均匀混合，后最终每个样方内土壤样品数为 ５ 个，每个

样地 ３ 个样方，每个样地的土壤样品数为 １５ 个。 每个样品取样重量 ２００—３００ ｇ，将所取的新鲜土样分为两

份，用无菌自封袋密封，置于冰盒尽快带回实验室，并于－２０℃下保存。 在 ２４ ｈ 之内，将每个样地的同一土层

深度的 ５ 个土壤样品混合均匀并过直径为 ２ ｍｍ 的网筛，除去根系、石块等杂物。 其中一部分风干后用于土

壤化学性质的测定；另一部分放入－８０℃冰箱保存，用于土壤酶活性测定和和高通量测序。
１．２．３　 土壤化学性质和酶活性测定

土壤 ｐＨ 值（１∶２．５）采用电位法测定［１６］。 土壤有机碳（ＯＣ）采用重铬酸钾法进行测定；土壤硝态氮和铵态

氮采用全自动间断化学分析仪进行测定（ＣｌｅｖｅｒＣｈｅｍ ３８０，Ｇｅｒｍａｎｙ）。 土壤过氧化氢酶的测定采用 ＫＭｎＯ４滴

定法；其活性以 ２０ ｍｉｎ 内每 ｇ 土壤分解的过氧化氢毫克数表示；土壤蔗糖酶的测定采用 ３，５－二硝基水杨酸

法，其活性以 ３７℃下培养 ２４ ｈ 后 １ ｇ 土壤中生成的葡萄糖毫克数表示；土壤脲酶的测定采用苯酚钠－次氯酸

钠比色法，其活性以 ３７℃下培养 ２４ ｈ 后 １ ｇ 土壤中生成 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 的毫克数表示；土壤磷酸酶的测定采用磷酸苯

二钠比色法，其活性以 ３７℃下培养 ２４ ｈ 后 １ ｇ 土壤中生成酚的毫克数表示［１７］。
１．２．４　 样品 ＤＮＡ 提取和高通量测序

将四个样地的所采取的 ０—１０ ｃｍ 深度的 ３ 个重复土壤样品和 １０—２０ ｃｍ 深度的 ３ 个重复土壤样品均匀

３　 １６ 期 　 　 　 刘爽　 等：晋西北不同土地管理方式对土壤碳氮、酶活性及微生物的影响 　
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混合为一个样品后，分别称取 ０．５ ｇ，用于 ＤＮＡ 提取：利用土壤试剂盒（ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ􀳏 ＤＮＡ Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ 试剂盒） 按

照试剂盒操作步骤提取样本的 ＤＮＡ．将提取的基因组 ＤＮＡ，利用引物序列 ５２０Ｆ（ＡＹＴＧＧＧＹＤＴＡＡＡＧＮＧ）和

８０２Ｒ （ ＴＡＣＮＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣ ） 对 细 菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 高 变 区 Ｖ４ 区 进 行 扩 增； ＩＴＳ１Ｆ
（ＴＣＣＧＴＡＧＧＴＧＡＡＣＣＴＧＣＧＧ）和 ＩＴＳ２Ｒ（ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ）对真菌 ＩＴＳ１ 区 ２ 域进行扩增。 利用引

物序列 ＰＣＲ 反应条件为：９８℃预变性 ３０ ｓ；９８℃变性 ３０ ｓ；５０℃退火 ３０ ｓ；７２℃延伸 ３０ ｓ；２７ 个循环；７２℃保温

５ ｍｉｎ，在 ４℃下保存。 扩增结果进行 ２％琼脂糖凝胶电泳，最后将扩增产物进行 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序与

分析。 本研究的测序和生物信息服务在上海派森诺生物科技有限公司完成。
１．３　 数据处理与分析

微生物群落 ＯＴＵ 分析：首先运用 ＱＩＩＭＥ 软件识别疑问序列：软件剔除长度小于 ５０ ｂｐ 的序列以及序列尾

部质量值在 ２０ 以下的碱基，再对低复杂度的序列进行过滤，去除预处理后序列中的非扩增区域序列，并利用

ＵＳＥＡＲＣＨ 检查并去除序列中的嵌合体。 再利用 Ｕｃｌｕｓｔ 软件对符合要求的序列在 ９７％的相似水平上进行

ＯＵＴ 聚类，并采用 Ｇｒｅｅｎｇｅｎｅ 数据库对所得序列进行比对分析，最后以 ９７％的相似性作为阈值划分操作分类

单元（ＯＴＵ）。
微生物群落多样性分析：利用 ＱＩＩＭＥ 软件对土壤样品中细菌和真菌的 α 多样性值进行计算，包括群落丰

富度指数 Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ，群落多样性的指数 Ｓｈａｎｏｎ（Ｈ） ［１８］和 Ｓｉｍｐｓｏｎ（Ｄ） ［１９］。

Ｈ ＝－ ∑
Ｓ

ｉ ＝ １
Ｐ ｉ ｌｎ Ｐ ｉ

Ｄ ＝ １ － ∑
Ｓ

ｉ ＝ １
Ｎｉ ／ Ｎ( ) ２

式中，Ｓ 是微生物群落中物种的总数目。 Ｐ ｉ为物种 ｉ 的相对丰度，即 Ｐ ｉ ＝ Ｎｉ ／ Ｎ，Ｎｉ是调查样方内物种 ｉ 的植株

数量，Ｎ 是调查样方内所有物种的数量。
统计分析：应用 ＳＰＳＳ ２２．０ 软件对不同样地同一土层深度的土壤酶和各化学性质间的显著性差异进行单

因素方差分析（ｏｎｅ—ｗａｙ ａｎａｌｙｓｉｓ）和多重比较分析（ＬＳＤ），显著性水平设为 Ｐ＜０．０５。 应用 Ｃａｎｏｃｏ ４．５ 对土壤

化学性质、土壤酶活性和微生物群落之间的关系进行冗余分析（ＲＤＡ）。 应用 Ｏｒｉｇｉｎ ９．０ 软件进行图形绘制。

２　 结果与分析

２．１　 土壤化学性质

表 １ 所示，４ 个样地土壤 ｐＨ 在 ０—５０ ｃｍ 深度都呈现碱性（８．５６—９．６３），在 ０—４０ ｃｍ 深度，翻耕样地

（ＦＧ）和荒地（ＨＤ）土壤 ｐＨ 无显著差异，且总体上显著高于免耕（ＭＧ）和苜蓿（ＭＸ）样地。 土壤有机碳含量总

体表现为免耕样地最高，荒地最低，两个样地土壤有机碳差异具有显著性。 且在 ０—４０ ｃｍ 深度，苜蓿样地土

壤有机碳含量也显著高于荒地。 ４ 个样地土壤硝态氮（ＮＯ－
３ ⁃Ｎ）含量在 ０—５０ ｃｍ 深度都呈现出免耕和苜蓿样

地（６．６４—１３．３４ ｍｇ ／ ｋｇ）显著高于翻耕样地和荒地（０．５４—７．４９ ｍｇ ／ ｋｇ）。 苜蓿样地表层土壤（０—２０ ｃｍ）氨态

氮（ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ）含量显著高于其他样地，翻耕氨态氮含量较低。 而在 ２０—４０ ｃｍ 深度，免耕样地氨态氮含量最高，

荒地最低。
２．２　 土壤酶活性

土壤酶主要来源于动植物及微生物细胞的分泌及其残体的腐解。 在 ０—５０ ｃｍ 土层深度，４ 个样地的土

壤过氧化氢酶随深度的增加变化趋势基本一致，即都随着土层深度的增加而降低。 苜蓿样地 ０—５０ ｃｍ 深度

土壤过氧化氢酶活性变化范围为 ２．３６—３．９５ ｍｇ ｇ－１ｈ－１，显著高于其他样地，而荒地土壤过氧化氢酶活性变化

范围为 ０．６２—０．９７ ｍｇ ｇ－１ｈ－１，显著低于其他样地（图 １Ａ）。 在 ０—３０ ｃｍ 土层，不同土地恢复模式对土壤蔗糖

酶活性影响一致，免耕样地土壤蔗糖酶活性显著高于其他样地，表层 ０—１０ ｃｍ 酶活性值最高（８６０ ｍｇ ｋｇ－１

ｈ－１），，而荒地蔗糖酶活性最低；而 ３０—４０ ｃｍ，蔗糖酶活性在四个样地之间呈现显著性差异，表现为：翻耕＞苜
蓿＞免耕＞荒地（图 １Ｂ）。 ４ 种土地恢复模式下，土壤脲酶基本表现为 ０—１０ ｃｍ 深度活性最高，苜蓿样地的脲
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酶活性在 ０—１０ ｃｍ 和 ２０—３０ ｃｍ 显著高于其他样地，而在 １０—２０ ｃｍ 和 ３０—５０ ｃｍ，翻耕样地脲酶活性显著

高于其他样地。 总体上，苜蓿和翻耕样地脲酶活性显著高于其他两样地（图 １Ｃ）。 不同土地管理方式对土壤

磷酸酶活性的影响，表现为 ０—１０ ｃｍ 土层，翻耕样地显著低于其他样地；１０—５０ ｃｍ 土层，总体表现为免耕样

地土壤磷酸酶活性最高，荒地最低；其中在 １０—３０ ｃｍ 和 ４０—５０ ｃｍ，免耕样地磷酸酶活性显著高于其他样地

（图 １Ｄ）。

表 １　 不同土地管理方式下土壤化学性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｐｒａｃｔｉｃｅｓ

深度
Ｄｅｐｔｈ

样地
Ｓａｍｐｌｅ

ｐＨ 值
ｐＨ ｖａｌｕｅ

有机碳
Ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ／

（ｍｇ ／ ｇ）

硝态氮
Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

铵态氮
Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

０—１０ ｃｍ ＭＧ ９．０５±０．０３ｂ ５．８５±０．５４ａ １２．７０±０．０２ａ ２．９５±１．２９ｂｃ

ＦＧ ９．４４±０．０７ａ ４．６６±０．９０ｂ ０．９３±０．２０ｃ ０．８２±０．０８ｃ

ＭＸ ９．１３±０．０８ｂ ４．５３±０．０７ｂ １３．３４±０．４６ａ ６．２９±０．０１ａ

ＨＤ ９．４２±０．０６ａ ３．８３±０．０３ｃ ７．４９±０．１３ｂ ４．９３±０．０４ｂ

１０—２０ ｃｍ ＭＧ ９．０７±０．０４ａ ４．８３±０．２０ａ ８．０１±１．１４ｂ １．６４±０．０９ｂ

ＦＧ ９．４２±０．０９ａ ３．６３±０．５２ｃ ０．７６±０．１０ｃ １．４５±０．１０ｂｃ

ＭＸ ８．８２±０．０５ｂ ４．３２±０．０９ｂ １１．１６±０．９５ａ ２．５３±０．３１ａ

ＨＤ ９．６０±０．１０ａ ３．３８±０．０４ｃ ０．８４±０．３７ｃ １．３８±０．０６ｃ

２０—３０ ｃｍ ＭＧ ９．０９±０．０１ｂ ３．５４±０．１５ａ ８．９７±１．０８ｂ ３．１１±０．０６ａ

ＦＧ ９．５６±０．０５ａ ３．５６±０．４５ａ １．０８±０．０４ｃ ２．１５±０．０５ｂ

ＭＸ ８．５６±０．４４ｂ ３．５８±０．３１ａ １１．６１±０．３２ａ １．９８±０．２１ｂ

ＨＤ ９．５７±０．０１ａ ３．００±０．０８ｂ １．４５±０．５８ｃ １．３１±０．１７ｃ

３０—４０ ｃｍ ＭＧ ９．０１±０．０１ ｂ ３．９１±０．３１ａｂ ８．３７±１．２１ｂ ２．７４±０．７４ａ

ＦＧ ９．３８±０．０７ａ ３．７２±０．０１ｂ ０．６７±０．２３ｃ ２．５０±１．２１ａｂ

ＭＸ ８．８９±０．１３ｂ ３．３０±０．０４ａｃ ９．０７±０．５６ａ １．８６±０．０６ａｂ

ＨＤ ９．４８±０．１２ａ ２．５６±０．１３ｄ ０．７０±０．１７ｃ １．６６±０．０２ｂ

４０—５０ ｃｍ ＭＧ ９．１８±０．０４ｂ ４．４１±０．１３ａ ８．６１±１．２３ａ １．０２±０．１２ｃ

ＦＧ ９．３６±０．１０ｂ ３．７３±０．２４ｂ ０．５４±０．０５ｂ ２．１１±０．２１ａ

ＭＸ ９．０８±０．０６ｃ ２．５２±０．１０ｃ ６．６４±０．９４ａ １．４１±０．２４ｂ

ＨＤ ９．６３±０．０３ａ ２．４７±０．００ｃ ０．７０±０．１８ｂ ０．８４±０．２２ｃ

　 　 ＯＣ：有机碳 Ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＭＧ：免耕 Ｎｏ ｔｉｌｌａｇｅ ｌａｎｄ；ＦＧ：翻耕 Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｉｌｌａｇｅ ｌａｎｄ；ＭＸ：苜蓿 Ａｌｆａｌｆａ ｌａｎｄ；ＨＤ：荒地 Ｕｎｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｌａｎｄ。 不同

字母表示不同样地同一土层之间 Ｐ＜０．０５ 水平上差异显著

２．３　 土壤微生物群落分布

２．３．１　 门水平土壤优势菌群分布特征

４ 个样地土壤微生物在门水平上细菌相对丰度大于 １％的共有 ９ 个门，分别是变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、
放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）芽单

胞菌门 （ Ｇｅｍｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ ）、 疣微菌门 （ Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ ）、 硝化 螺 旋 菌 门 （ Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ ） 和 拟 杆 菌 门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）。 其中变形菌门所占的相对丰度最大（２１．４％—２３．０％），其次是放线菌门和酸杆菌门，相对丰

度分别为 １８．７％—２３．０％和 １７．５％—１９．９％。 ４ 个样地的细菌在门水平上的群落分布存在一定的差异。 对丰

度最大的变形菌门在 ４ 个样地的相对丰度表现为：翻耕（２５％）＞荒地（２３％）＞苜蓿（２２％）＞免耕（２１％）；放线

菌门、酸杆菌门和绿弯菌门在免耕样地相对丰度都最大（图 ２）。 ４ 个样地在门水平上的优势真菌相对丰度大

于 １％的共有 １１ 个门，主要包括子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、接合菌门（Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）和担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ），
相对丰度分别为 ６１．４％—７２．８％、１．３％—１８．６％和 ４．６ ％—１４．１％，未命名的菌门占 ０．７％—１４．８％（图 ３）。 相对

丰度最大的子囊菌门在 ４ 个样地的相对丰度表现为：苜蓿＞免耕＞翻耕＞荒地。 接合菌门在翻耕样地的相对丰

度最大（１９％），荒地最小（１．３％）；担子菌门在荒地的相对丰度最大（２１％）（图 ３）。

５　 １６ 期 　 　 　 刘爽　 等：晋西北不同土地管理方式对土壤碳氮、酶活性及微生物的影响 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 １　 不同土地管理方式下土壤酶活性

Ｆｉｇ．１　 Ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｐｒａｃｔｉｃｅｓ

ＭＧ：免耕 Ｎｏ ｔｉｌｌａｇｅ ｌａｎｄ；ＦＧ：翻耕 Ｃｏｎｖｅｎｔｉｏｎａｌ ｔｉｌｌａｇｅ ｌａｎｄ；ＭＸ：苜蓿 Ａｌｆａｌｆａ ｌａｎｄ；ＨＤ：荒地 Ｕｎｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｌａｎｄ。 图中不同字母表示同一土层不

同样地之间 Ｐ＜０．０５ 差异显著

２．３．２　 纲水平土壤优势菌群分布特征

对细菌群落的变形菌门（Ａ）、放线菌门（Ｂ）、酸杆菌门（Ｃ）和绿弯菌门（Ｄ）以及真菌群落的子囊菌门（Ｅ）
和担子菌门（Ｆ）的菌群在纲水平上进行分析（图 ４），４ 个样地中a－变形菌纲（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）是变形菌门

中相对丰度最大的菌群，约占比例 ５０．９％—６４．０％，其次是 β－变形菌纲、γ－变形菌纲和 δ－变形菌纲，约占比例

分别为 １３．８％—２２．２％、９．６％—１６．９％和 ９．８％—１２．３％（图 ４Ａ）。 组成放线菌门的菌群有 ７ 个纲，相对丰度较

高的为放线菌纲、嗜热菌纲、酸微菌纲和 ＭＢ－Ａ２⁃ １０８，放线菌纲和嗜热菌纲为优势放线菌，所占比例分别为

３８．５％—５３．８％和 ２５．２％—３５．９％，而酸微菌纲和 ＭＢ－Ａ２⁃１０８ 所占比例较低（图 ４Ｂ）。 酸杆菌门中相对丰度较

高的菌群是 ６－酸杆菌纲和 Ｃｈｌｏｒａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ，所占比例为 ６０．２％—６４．１％和 ２５．２％—２９．９％（图 ４Ｃ）。 绿弯菌

门中主要有厌氧绳菌纲（Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｅ）、绿弯菌纲（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、Ｅｌｌｉｎ６５２９ 和 Ｇｉｔｔ－ＧＳ⁃ １３６，其中厌氧绳菌纲、绿
弯菌纲和 Ｅｌｌｉｎ６５２９ 相对丰度较高，分别占 １８．５％—３０．０％、２１．４％—２９．１％和 １８．８％—３７．６％（图 ４Ｄ）。 真菌群

落的子囊菌门中古菌根菌纲（Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｔｅｓ）所占相对丰度比例最高，４ 个样地所占比例基本相同，其次

为座囊菌纲（Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ）、散囊菌纲（Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）、粪壳菌纲（ Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ），所占比例分别为 ３．
３７％—６． ９０％、 １． ６０％—２． ２４％ 和 １７． ９％—３０． ８％ （ 图 ４Ｅ ）。 组 成 担 子 菌 门 的 菌 纲 主 要 有 伞 菌 纲

（Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ）、银耳纲（Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ），以及未确定和命名分类的菌纲，其中伞菌纲和银耳纲相对丰度较

高，分别为 ３３．４％—７６．２％和 １８．８％—５９．７％（图 ４Ｆ），另外一个相对丰度较高的接合菌门，其纲水平的菌种未

确定。
２．４　 土壤微生物群落a多样性

基于序列在 ９７％的相似水平上进行 ＯＵＴ 聚类，４ 个样地微生物a多样性见表 ２。 Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 用来衡量
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图 ２　 门水平细菌群落结构及分布

Ｆｉｇ．２　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

图 ３　 门水平真菌群落结构及分布

　 Ｆｉｇ．３　 Ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

群落丰富度指数，指数越大，其丰富度越高，而 Ｓｈａｎｎｏｎ
指数值越高，表明群落的多样性越高。 表 ２ 所示，苜蓿

样地土壤细菌群落丰富度最高，Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数分

别为 ８０６４． ４３ 和 ８５５３． ７０，其次为免耕样地，Ｃｈａｏ１ 和

ＡＣＥ 指数分别为 ７６６８．９４ 和 ８３１１．１５，荒地最低（Ｃｈａｏ１
为 ５８１２．２１，ＡＣＥ 为 ５９１１．６８）。 苜蓿样地土壤细菌群落

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数最高（１０．５０），说明苜蓿样地土壤细菌群

落多样性最高，其次为荒地（１０．４５）和免耕（１０．４２），翻
耕样地土壤细菌群落多样性最低，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数为 １０．
３２（表 ２）。 对真菌群落进行分析，免耕样地土壤真菌群

落丰富度最高，Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数分别为 ９２６． ００ 和

１０６０．４４，其次是苜蓿和翻耕样地，荒地最低。 免耕样地

的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数最高（６．９２），表明免耕样地土壤真菌群

落多样性最高，其次为苜蓿和荒地，翻耕样地土壤真菌群落多样性最低，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数为 ６．００（表 ２）。 总体上，
苜蓿和免耕样地土壤细菌和真菌群落丰富度和多样性都较高，翻耕样地土壤细菌和真菌群落丰富度较高，但
多样性较低，而荒地土壤细菌和真菌群落丰富度较低，但多样性较高。
２．５　 土壤微生物优势菌群与土壤化学性质的关系

对土壤微生物优势细菌和真菌群落相对丰度和土壤环境因子进行 ＲＤＡ 冗余分析（图 ５），图中大写字母

多对应的微生物种类见表 ３，分析结果显示，细菌丰度分布在第一轴和第二轴累计解释变量分别达到 ７４．２％
和 ９２．４％，对于真菌丰度分布在第一轴和第二轴累计解释变量分别达到 ６７．１％和 ９５．３％。 土壤细菌群落优势

菌群的相对丰度与土壤环境因子冗余分析，结果（图 ５）显示酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）主要集中在排序轴左侧，
与 ｐＨ 呈显著正相关关系，与硝态氮、铵态氮和过氧化氢酶呈负相关关系；变形菌门中的主要变形菌纲 Ｂ１ 与
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图 ４　 纲水平土壤优势菌群落结构及分布

Ｆｉｇ．４　 Ｓｏｉｌ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｍｉｃｒｏｂｅｓ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｔ ｔｈｅ ｃｌａｓｓ ｌｅｖｅｌ

硝态氮、铵态氮和过氧化氢酶呈正相关关系，而与 ｐＨ 呈负相关关系；放线菌门主要集中在排序轴右侧，其与

硝态氮、铵态氮和过氧化氢酶显著正相关关系；绿弯菌门中的 Ｄ１、Ｄ３ 与 ｐＨ 呈正相关关系，而 Ｄ２、Ｄ４ 与硝态

氮、铵态氮和过氧化氢酶呈负相关关系。 土壤真菌群落优势菌群的相对丰度与土壤环境因子冗余分析，结果

（图 ５）显示，子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）的优势菌集中在排序轴右侧，与硝态氮、铵态氮和过氧化氢酶呈正相关关

系，而与脲酶和 ｐＨ 呈负相关关系，其中 Ｅ２、 Ｅ４ 菌纲还与蔗糖酶和有机碳呈正相关关系；担子菌门

（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）的优势菌菌纲 Ｆ１ 与硝态氮、铵态氮、过氧化氢酶、蔗糖酶和有机碳呈正相关关系，与脲酶和

ｐＨ 呈负相关关系，Ｆ２ 与脲酶和 ｐＨ 呈正相关关系，与硝态氮、铵态氮和过氧化氢酶呈负相关关系；接合菌门

（Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）与 ｐＨ、脲酶和有机碳呈正相关关系，而与硝态氮、铵态氮和过氧化氢酶呈负相关关系。
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表 ２　 四种管理方式下土壤微生物群落丰富度及多样性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｏｆ ｆｏｕｒ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｐｒａｃｔｉｃｅｓ

样地 Ｓａｍｐｌｅｓ 种类
Ｓｐｅｃｉｅｓ

序列数
Ｒｅａｄｓ

分类单元
Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ

ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１Ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
Ａｂｕｎｄａｎｃｅ⁃ｂａｓｅｄ ｃｏｖｅｒａｇｅ

ｅｓｔｉｍａｔｏｒ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

ＭＧ 细菌 ４２２４４ ５７１９ ７６６８．９４ ８３１１．１５ １０．４２

真菌 ４５４４９ １０７４ ９２６．００ １０６０．４４ ６．９２

ＦＧ 细菌 ５２１７９ ５６３３ ７２３１．２２ ７７１２．５７ １０．３２

真菌 ４４９８９ ７６０ ６７７．００ ７５９．６６ ６．００

ＭＸ 细菌 ４７３４１ ６０４０ ８０６４．４３ ８５５３．７０ １０．５０

真菌 ４４５２８ ７７９ ７３２．００ ８４３．３４ ６．４３

ＨＤ 细菌 ４９４７７ ４９６０ ５８１２．２１ ５９１１．６８ １０．４５

真菌 ３２２９２ ４４９ ４１７．００ ４１７．００ ６．３５

图 ５　 细菌和真菌群落结构和环境因子的 ＲＤＡ 分析

Ｆｉｇ．５　 ＲＤＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｕｓ ｗｉｔｈ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

图中大写字母对应的微生物种类见表 ３

表 ３　 ＲＤＡ 分析中微生物种类代码

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｄｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｆｏｒ ＲＤＡ

编号 Ｎｕｍｂｅｒ 种类 Ｓｐｅｃｉｅｓ 编号 Ｎｕｍｂｅｒ 种类 Ｓｐｅｃｉｅｓ

酸杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ 变形菌门 Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
Ａ１ ６⁃酸杆菌刚 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ⁃ ６ Ｂ１ γ⁃变形菌纲 Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
Ａ２ Ｃｈｌｏｒａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｂ２ β⁃变形菌纲 Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
Ａ３ Ｓｖａ０７２５ Ｂ３ δ⁃变形菌纲 Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
Ａ４ ｉｉｉ１⁃ ８ Ｂ４ γ⁃变形菌纲 Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 绿弯菌门 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ
Ｃ１ 放线菌纲 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｄ１ 厌绳菌纲 Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｅ
Ｃ２ 嗜热菌纲 Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ Ｄ２ Ｅｌｌｉｎ６５２９
Ｃ３ 酸微菌纲 Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉｉａ Ｄ３ 绿弯菌纲 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ
Ｃ４ ＭＢ⁃Ａ２⁃１０８ Ｄ４ Ｇｉｔｔ⁃ＧＳ⁃１３６

子囊菌门 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 担子菌门 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ
Ｅ１ 古菌根菌纲 Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｔｅｓ Ｆ１ 伞菌纲 Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ
Ｅ２ 座囊菌纲 Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ Ｆ２ 银耳纲 Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ
Ｅ３ 散囊菌纲 Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ Ｇ 接合菌门 Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ
Ｅ４ 粪壳菌纲 Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ
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细菌群落多样性指数与环境因子的相关性矩阵（图 ６）表明，土壤细菌群落多样性与土壤环境因子具有一定相

关性。 土壤细菌 Ｃｈａｏ１ 指数与 ＡＣＥ 指数、磷酸酶显著正相关，与脲酶和过氧化氢酶活性显著负相关；土壤真

菌 ＡＣＥ 指数与磷酸酶活性显著相关，与 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 含量、脲酶和过氧化氢酶活性显著负相关。 土壤细菌群落

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与磷酸酶、蔗糖酶、铵态氮均匀度以及土壤 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ、ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 含量呈显著正相关，与 ｐＨ 呈显著负相

关。 真菌群落多样性指数与环境因子的相关性矩阵显示，土壤真菌 Ｃｈａｏ１ 指数与 ＡＣＥ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、过
氧化氢酶和蔗糖酶活性、有机碳呈显著正相关，与 ｐＨ 显著负相关；土壤真菌 ＡＣＥ 指数与过氧化氢酶和蔗糖酶

活性、有机碳呈显著正相关，与 ｐＨ 显著负相关（图 ７），土壤真菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 含量、脲酶和过

氧化氢酶活性显著负相关土壤细菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与磷酸酶、蔗糖酶、ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 和有机碳含量呈显著正相关，

与 ｐＨ 呈显著负相关（图 ７）。

３　 讨论

３．１　 不同土地管理方式土壤环境因子特征

土壤环境因子是植物和微生物生存的载体［２０］，由于不同土地管理方式下，其地面覆被以及土壤收到的扰

动（耕作和免耕）情况不同，对土壤养分的富集和再分配作用，以及减少水土流失引起的养分流失的作用不

同，进而会对土壤养分和酶活性及其在土壤剖面上的分布产生影响［２１］。 尤其是土壤有机碳氮含量主要取决

于生物固氮及植被凋落物的归还量［２２］有研究植被生长年限表层土壤养分含量和酶活性都高于深层土壤，也
有研究表明，不同土地管理方式显著影响土壤有机碳和氮的含量［２３］。 本研究表明土壤有效氮（ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 和

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ）和土壤有机碳含量和酶活性受土地管理方式和深度的共同影响，总体上，４ 种土地利用管理方式土壤

有机碳、铵态氮和硝态氮含量随土壤深度的增加而降低，４ 种土壤酶活性也呈同样变化趋势（表 １；图 １），其中

苜蓿和免耕样地土壤铵态氮、硝态氮和有机碳含量显著高于翻耕和荒地，这是由于苜蓿和免耕样地土壤未受

到扰动，此外，苜蓿为豆科植物，根瘤菌可固定土壤氮素［２４］，且地上和地下部分生物量较高，而免耕样地由于

地上作物秸秆和地下根茬还田量较高，并且由于地表秸秆覆盖降低了土壤侵蚀，从而提高了土壤碳氮含

量［２２］。 这也表明植被恢复和无土扰动可改善土壤质量［２５⁃２６］，例如 Ｗａｎｇ 等［２７］在黄土高原地区研究植被恢复

对土壤有机碳的影响，发现草地能明显增加 ＳＯＣ 含量。
土壤酶参与降解有机碳的分解和氮磷等元素的循环，其活性可表征自然或人为活动对土壤的干扰程

度［２８］，并且影响土壤酶活性的因素主要是输入土壤中的有机物量，以及土壤微生物的活性和数量［２０］。 本研

究中苜蓿和免耕样地土壤过氧化氢酶、蔗糖酶、磷酸酶活性都较高，而翻耕和荒地较低，这是由于免耕和苜蓿

样地凋落物较多且根系密集，使土壤中供微生物吸收利用的物质源增加［１７］，且由于凋落物的 Ｃ ／ Ｎ 较高，促进

土壤中异样微生物的组成和活性，增强微生物代谢能力［２４，２８⁃２９］。 脲酶活性与土壤氮素相关，且土壤脲酶为好

气性水解酶［３０⁃３１］，可将土壤中的有机化合物尿素分解转化为植物能利用的有效氮［３２］。 本研究中脲酶活性在

苜蓿和翻耕样地显著高于免耕和对照样地（荒地），这是由于苜蓿样地土壤氮素含量高［２４］，而翻耕样地土壤

通气性较好［３３⁃３４］。
３．２　 土壤微生物群落多样性及土壤环境因子的关系

土壤微生物的群落分布与其所处的土壤环境有关，微生物对土壤环境因子的适应能力决定了其群落分布

的多样性［３５⁃３６］。 本研究中 ４ 种土地管理方式下土壤微生物群落在门和纲两个分类层次上的细菌和真菌菌群

分布特征结果显示，细菌丰度较大的为变形菌门、放线菌门和酸杆菌门，真菌的子囊菌门丰度最大，其中苜蓿

和免耕样地土壤优势菌群（细菌和真菌）群落丰富度和多样性都较高，主要是苜蓿和免耕样地土壤的碱性弱、
有机碳和有效氮（ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 和 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ）含量较高［３７⁃３８］。 本研究显示，土壤 ｐＨ、硝态氮和铵态氮对细菌群落影响

较大，ｐＨ 和有机碳对真菌群落影响最大，可见土壤 ｐＨ 值是土壤微生物的重要调节因子［１８， ３９⁃４０］。 由于真菌为

慢周转方式，偏好低营养、难分解的有机质，对有机质的利用率高，因此有机碳对真菌群落的影响较高［４１］。
ＲＤＡ 分析结果表明，过氧化氢酶对细菌群落影响较大，而蔗糖酶、脲酶和过氧化氢酶对真菌群落的影响都较
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图 ６　 细菌群落多样性指数与环境因子的相关性

Ｆｉｇ．６　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｆｕｎｇｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

Ｃｈａｏ１：Ｃｈａｏ１ 指数 Ｃｈａｏ１ Ｉｎｄｅｘ；ＡＣＥ：ＡＣＥ 指数 Ａｂｕｎｄａｎｃｅ⁃ｂａｓｅｄ Ｃｏｖｅｒａｇｅ Ｅｓｔｉｍａｔｏｒ ｉｎｄｅｘ；Ｓｈａｎｎｏｎ：Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性 Ｓｈａｎｎｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ；过氧化

氢酶活性：Ｃａｔａｌａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ；磷酸酶活性： Ｐｈｏｓｏｈａｔａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ；脲酶活性： Ｕｒｅａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ；蔗糖酶活性： Ｉｎｖｅｒｔａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ； ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ：铵态氮

Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＳＯＭ：有机质 Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ； ｐＨ 值：ｐＨ ｖａｌｕｅ；∗ Ｐ＜０．０５，∗∗Ｐ＜０．０１．四周数值表示环境因

子的测量值，其中纵坐标每组数值表示所在行环境因子的测量值，横坐标每组数值表示所在列环境因子的测量值，图中数值表示该数值所

在行和列相对应的环境因子间的相关系数

大，真菌对土壤酶活性的贡献率显著高于细菌群落。 这与马文文［４１］等的研究结果相符。

４　 结论

（１）不同土地管理方式显著影响土壤有机碳、有效氮（ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ、ＮＯ－

３ ⁃Ｎ）和土壤酶的活性，并且随着土层深

度的增加而减少，其中苜蓿和免耕样地土壤有机碳、铵态氮和硝态氮含量显著高于翻耕和对照样地（荒地），
且苜蓿和免耕样地过氧化氢酶、蔗糖酶和磷酸酶活性较高，而对照荒地过氧化氢酶活性最低；而脲酶活性在苜

蓿和翻耕样地显著高于免耕和对照样地（荒地）。 总体上，苜蓿和免耕 ２ 种土地管理方式可显著提高表层土

１１　 １６ 期 　 　 　 刘爽　 等：晋西北不同土地管理方式对土壤碳氮、酶活性及微生物的影响 　
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图 ７　 真菌群落多样性指数与环境因子的相关性

Ｆｉｇ．７　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

壤有机碳、铵态氮和硝态氮含量并增加土壤酶活性。
（２）不同土地管理方式导致土壤环境差异，进而影响土壤微生物的群落丰富度及多样性，４ 种土地管理方

式共有 ９ 个细菌门和 １１ 个真菌门，细菌丰度较大的为变形菌门、放线菌门和酸杆菌门，真菌的子囊菌门丰度

最大；苜蓿和免耕样地土壤细菌和真菌群落丰富度和多样性都较高，翻耕样地土壤细菌和真菌群落丰富度较

高，但多样性较低，而荒地土壤细菌和真菌群落丰富度较低，但多样性较高。
（３）在纲水平上对土壤细菌和真菌群落组成进行 ＲＤＡ 分析，结果表明土壤 ｐＨ、硝态氮和铵态氮对细菌群

落影响较大，ｐＨ 和有机碳对真菌群落影响最大；过氧化氢酶对细菌群落影响较大，而蔗糖酶、脲酶和过氧化氢

酶对真菌群落的影响都较大，真菌对土壤酶活性的贡献率显著高于细菌群落。 因此，土壤细菌和真菌群落组

成受到外部环境的显著影响，如土地管理方式、ｐＨ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 和 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 含量、有机碳碳含量、过氧化氢酶活性、
蔗糖酶活性、脲酶活性。

（４）综上，本研究通过对晋西北丘陵区不同土地管理方式的土壤 ｐＨ 和碳氮含量、酶活性以及微生物细菌

和真菌群落组成和结构特征进行系统的分析，表明在所研究的四种土地管理方式中，种植苜蓿和免耕是适用

２１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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于该区的土地管理方式，地方政府和当地农民可适当选用苜蓿田和保护性耕作田，以保持农业的持续发展和

生态环境安全。
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