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荒漠草原区土壤粒径组成对柠条根际土壤微生物数量
及酶活性的影响

刘秉儒１，２，∗， 牛宋芳２， 张文文２

１ 北方民族大学生物科学与工程学院， 银川　 ７５００２１

２ 宁夏大学西北土地退化与生态恢复国家重点实验室培育基地， 银川　 ７５００２１

摘要：柠条（Ｃａｒａｇａｎａ ｋｏｒｓｈｉｎｓｋｉｉ）是荒漠草原区主要的造林绿化树种，研究其根际土壤微生物和酶活性与不同土壤类型土壤粒

径组成的关系有重要意义，然而土壤粒径对荒漠草原柠条根际土壤微生物数量和酶活性的影响知之甚少，探讨土壤颗粒组分与

微生物数量、土壤酶活性之间的关系，以及土壤颗粒组成对荒漠草原区固沙灌木植物柠条根际土壤微生物数量及酶活性的影

响，可为揭示荒漠草原土壤退化及生态修复提供参考。 以宁夏荒漠草原区土壤粒径组成差异显著的灰钙土、红黏土、风沙土环

境下栽植的柠条为研究对象，研究不同土壤颗粒组成对根际土壤微生物数量及酶活性的相互关系与影响。 结果表明：土壤微生

物的数量表现为细菌＞放线菌＞真菌。 根际土壤中的细菌、真菌数量显著高于非根际，且在 ３ 种不同类型的土壤中随着细砂粒

的增多，真菌和放线菌数量逐渐降低，而细菌数量呈先增大后减小的趋势；根际与非根际土壤的蔗糖酶、碱性磷酸酶及过氧化氢

酶活性均呈现出灰钙土＞红黏土＞风沙土的趋势，红黏土根际土壤中的脲酶活性显著高于灰钙土与风沙土；除过氧化氢酶外，土
壤酶活性表现为根际高于非根际，在 ３ 种不同类型的土壤中随着细砂含量的增加，土壤酶活性均呈递减趋势。 土壤颗粒组成与

微生物数量之间没有明显的相关性，而与土壤酶活性之间显著相关，土壤酶活性与黏粒、粉粒呈正相关，与细砂、中砂呈负相关

关系，根际土壤中酶活性更高，能够为植物及微生物提供更多的营养。
关键词：荒漠草原；柠条；土壤粒径；根际土壤；土壤微生物；酶活性
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土壤微生物是土壤生态系统的重要组成部分，参与土壤中有机物质的分解，碳氮循环等重要的生理生态

过程［１］。 细菌、真菌、放线菌是土壤中存在最多的三大类微生物，通过它们的数量能够反映土壤各因素对土

壤微生物的影响［２］。 土壤酶参与土壤中大多的物质转化与能量流动，能够表征土壤中碳、氮、磷等养分的循

环状况，被作为衡量根际微生态环境的速效指标之一［３］。 根际作为植物根系⁃土壤⁃微生物三者之间进行物质

交换的主要场所，受到植物根系、分泌物及微生物活动的影响，具有较高的生物酶活性，并对生态系统养分的

动态分布、循环等发挥着重要作用［４，５］。
现有研究发现，在不同的植物种类、生态型、化学型和基因型以及不同的发育阶段，根际微生物群落特征、

土壤酶活性存在差异［６］，也有研究表明土壤类型影响根际微生物数量和酶活性［７］、微生物活性［８］、微生物的

密度和活性［９］，不同的土壤类型在土壤颗粒组成之间存在很大的差异，但土壤颗粒组成对荒漠草原区固沙植

物根际土壤微生物数量及酶活性的影响却未见报道。
柠条（Ｃａｒａｇａｎａ ｋｏｒｓｈｉｎｓｋｉｉ）是豆科灌木，抗逆性强，多种植于荒漠区用以防风固沙。 本文选择宁夏盐池县

荒漠草原区灰钙土、红黏土及风沙土种植的柠条为研究对象，研究不同土壤粒径组成对柠条根际土壤酶活性

及微生物数量的影响，探讨土壤颗粒组分与微生物数量、土壤酶活性之间的关系，为荒漠草原土壤退化及恢复

提供一定的参考。

１　 材料与方法

１．１　 研究区自然概况

研究区位于宁夏盐池县（１０６°３０′—１０７°４７′Ｅ，３７°０４′—３８°１０′Ｎ）荒漠草原区，地处黄土高原与鄂尔多斯台

地的交界地带，属于典型的大陆性季风气候，气候干燥，年降水约 ２５０—３５０ ｍｍ，年蒸发量约 ２５００ ｍｍ，年平均

气温在 ８℃左右。 由于该区域恶劣的环境条件，当地的土壤异质性大，主要土壤类型有风沙土、灰钙土、红黏

土和黄绵土等，研究区灰钙土属于干旱土纲，灰钙土类，而风沙土与红粘土均属于初育土纲，其中研究区的红

粘土属于积钙红粘土亚类，是发育在第四季更新世老黄土上的红黏土，土壤颗粒组成细砂含量占 ４０％左右，
黏粉粒含量在 ２０％—３０％ 之间。 优势植物除了人工栽植的柠条，天然生长的主要有苦豆子 （ Ｓｏｐｈｏｒａ
ａｌｏｐｅｃｕｒｏｉｄｅｓ）、猪毛蒿（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｓｃｏｐａｒｉａ）、蒙古冰草（Ａｇｒｏｐｙｒｏｎ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｍ）、短花针茅（Ｓｔｉｐａ ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ ）、牛心

朴子（Ｃｙｎａｎｃｈｕｍ ｋｏｍａｒｏｖｉｉ）等。 柠条于 ２０００ 年通过机播种子种植，用以防风固沙，种植模式为条带状播种，
带宽 ６ ｍ，株距 １．０ ｍ 左右。 由于土壤质地不同，柠条长势差别较大，灌丛冠幅、高度、株高存在显著性差异。
灰钙土质地的柠条冠幅在 １．３２—１．６５ ｍ 之间，株高 ０．７—１．４ ｍ 之间，红黏土质地的柠条长势最差，较为低矮，
冠幅在 ０．６２—１．３５ｍ 之间，株高 ０．４５—０．９ ｍ 之间，风沙土质地的柠条长势最好，冠幅在 １．８５—３．１２ ｍ 之间，株
高 １．２—１．９ ｍ 之间。
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１．２　 样地设置与样品采集

土壤样品采集时间为 ２０１７ 年 ７ 月。 灰钙土、红黏土和风沙土区域均为平地，每个样地选取 ３ 个 ３０ ｍ×
３０ ｍ的样方（样地信息见表 １），每个样方中随机选 ９ 株柠条，采集深度为 ５—２０ ｃｍ［５］，使用抖落法［１０⁃１１］ 采集

根际土和非根际土（将根先挖出来，用枝剪将 ５—２０ ｃｍ 的根部剪下，过程中洒落的及之后抖落的土壤为非根

际土，根上附着的土壤为根际土），采样的过程中每株柠条采集完后将采集工具用无菌水清洗，并用 ７５％的酒

精消毒以防土样被污染，将每 ３ 株的土壤混合后作为一份样品，每种土壤类型根际、非根际土壤样品各 ９ 个重

复。 将刚采集到的新鲜土壤立即放入 ４℃的保温箱内后立即带回室内，一部分自然风干，风干后过 ２ ｍｍ 筛用

于土壤酶活性的测定；一部分鲜土进行土壤微生物数量的测定。

表 １　 研究区采样点地理位置信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌｏｔｓ ｏｆ ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｒｅａｓ

土壤环境
Ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ

样地
Ｓａｍｐｌｅ ｐｌｏｔ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔 ／ ｍ
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

灰钙土 １ Ｎ３７°４８′５７．４３″ Ｅ１０７°３０′５．７０″ １１０４．３０

Ｓｉｅｒｏｚｅｍ ２ Ｎ３７°４８′５．６７″ Ｅ１０７°３０′９．５７″ １３８１．９３

３ Ｎ３７°４８′１．２４″ Ｅ１０７°３０′４２．５８″ １２４８．６２

红黏土 １ Ｎ３７°４９′８．７９ Ｅ１０７°３０′２０．４７″ １１２５．００

Ｒｅｄ ｃｌａｙ ｓｏｉｌｓ ２ Ｎ３７°４９′８．８８″ Ｅ１０７°３０′２０．４９″ １１１５．０７

３ Ｎ３７°４９′６．９８ Ｅ１０７°３０′１９．０９ １２１３．５０

风沙土 １ Ｎ３７°４９′１１．３２″ Ｅ１０７°３０′２０．０７″ １４２２．４５

Ａｅｏｌｉａｎ ｓａｎｄｙ ｓｏｉｌｓ ２ Ｎ３７°４９′９．４７″ Ｅ１０７°３０′１０．０７″ １４３５．３６

３ Ｎ３７°４９′１．３２″ Ｅ１０７°３０′２８．０７″ １４１６．２０

１．３　 土壤理化性质及土壤微生物数量的测定方法

土壤颗粒粒径组成用马尔文激光粒度仪测定；土壤有机质采用重铬酸钾氧化⁃外加热法；土壤过氧化氢酶

活性采用高锰酸钾滴定法，以 １ ｈ 内消耗的 ０．１ ｍｏｌ ／ Ｌ 高锰酸钾体积数表示；土壤脲酶活性采用苯酚钠⁃次氯

酸钠比色法，以 ２４ ｈ 每克土中产生的铵态氮毫克数表示；土壤碱性磷酸酶活性采用磷酸苯二钠比色法，以 ２４
ｈ 每克土中释放的酚毫克数表示；土壤蔗糖酶活性采用 ３，５－二硝基水杨酸比色法，以 ２４ ｈ 每克土中产生的葡

萄糖毫克数表示［１２］；土壤中细菌、真菌及放线菌数量采用稀释平板法［１３］，其中土壤细菌采用牛肉膏蛋白胨培

养基，真菌采用玫瑰红培养基，放线菌用高氏一号培养基。
１．４　 数据处理

数据保存在 Ｅｘｃｅｌ ２０１０，ＳＰＳＳ １７．０ 进行统计分析，配对 Ｔ 检验分析根际与非根际土壤之间各指标的差异

性，最小显著差异法（ＬＳＤ）分析 ３ 种土壤之间的差异性，显著水平 ０．０５，Ｐｅａｒｓｏｎ 双尾检验相关性，Ｅｘｃｅｌ ２０１０
作表，Ｏｒｉｇｉｎ １９．１ 作图。

２　 结果分析

２．１　 土壤粒径组成特征

不同土壤类型的颗粒组成有很大的差异（表 ２）。 土壤颗粒百分比在不同的土壤类型中有着明显的不同，
其中粉粒和细砂粒在 ３ 种土壤中所占的比例较大，灰钙土、红黏土、风沙土的粉粒百分比含量分别为 ４５．５９％、
２３．９５％、６．２０％，而细砂的体积含量分别为 ４４．６０％、６４．２６％、８２．０３％。 粘粒、粉粒在灰钙土、红黏土、风沙土中

所占的比例逐渐降低，细砂和中砂含量逐渐增加（表 ２）。
２．２　 土壤微生物数量特征

土壤微生物主要包含细菌、真菌和放线菌三大类，本文中三类微生物的数量表现为细菌＞放线菌＞真菌

（表 ４）。 根际土壤中的细菌、真菌数量显著高于非根际（Ｐ＜０．０５），放线菌数量在根际与非根际土壤中没有显
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著差异（Ｐ＞０．０５）。 随着细砂粒的增多，根际土壤真菌和放线菌数量逐渐减小，细菌数量在红黏土中最高其

中，与风沙土具有显著性差异；真菌数量在 ３ 种土壤均具有明显的差异。

表 ２　 土壤颗粒的体积百分比含量

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｐａｒｔｉｃｌｅ ｓｉｚｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｔｙｐｅｓ

土壤类型
Ｓｏｉｌ ｔｙｐｅｓ

粘粒
Ｃｌａｙ ｐａｒｔｉｃｌｅｓ
＜０．０２ ｍｍ

粉粒
Ｓｉｌｔ ｐａｒｔｉｃｌｅｓ

０．０２—０．０５ ｍｍ

细砂
Ｆｉｎｅ ｓａｎｄ

０．０５—０．２５ ｍｍ

中砂
Ｍｅｄｉｕｍ ｓａｎｄ
０．２５—０．５ ｍｍ

粗砂
Ｃｏａｒｓｅ ｓａｎｄ
０．５—１ ｍｍ

灰钙土 Ｓｉｅｒｏｚｅｍ ４．２０±０．９２ ４５．９５±５．２７ ４４．６０±３．８６ ５．１８±２．０９ ０．０７±０．１６

红黏土 Ｒｅｄ ｃｌａｙ ｓｏｉｌｓ ２．１８±１．２４ ２３．９５±７．０５ ６４．２６±１１．００ ６．４４±２．６８ ２．５５±４．９６

风沙土 Ａｅｏｌｉａｎ ｓａｎｄｙ ｓｏｉｌｓ ０．７０±０．６２ ６．２０±５．３２ ８２．０３±６．６５ １１．０４±３．６５ ０．０３±０．０５

　 　 数据为平均数±标准差

表 ３　 不同类型土壤中柠条根际与非根际土壤有机碳含量

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｔｙｐｅｓ

指标
Ｉｎｄｅｘ

位置
Ｐｏｓｉｔｉｏｎ

灰钙土
Ｓｉｅｒｏｚｅｍ

红黏土
Ｒｅｄ ｃｌａｙ ｓｏｉｌｓ

风沙土
Ａｅｏｌｉａｎ ｓａｎｄｙ ｓｏｉｌｓ

有机碳 根际 ７．４２±１．１６Ｂｂ ８．７１±１．０９Ａａ ６．５９±０．６ＢＣａ
Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） 非根际 ９．７３±０．７６Ａａ ７．２３±０．９５Ｂｂ ２．７５±０．３６Ｃｂ

　 　 数据为平均数±标准差

表 ４　 土壤微生物数量特征

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｃ． ｋｏｒｓｈｉｎｓｋｉｉ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｔｙｐｅｓ

土壤微生物
ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ

位置
Ｐｏｓｉｔｉｏｎ

灰钙土
Ｓｉｅｒｏｚｅｍ

红黏土
Ｒｅｄ ｃｌａｙ ｓｏｉｌｓ

风沙土
Ａｅｏｌｉａｎ ｓａｎｄｙ ｓｏｉｌｓ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ ／ （１０－７ｃｆｕ ／ ｇ） 根际 ３．１５±０．０９Ａａ ３．４８±０．２４Ａａ １．４８±０．２Ｂａ
非根际 １．３５±０．２Ｂｂ ２．２４±０．１１Ａｂ ０．５５±０．１９Ｃｂ

真菌 Ｆｕｎｇｉ ／ （１０－３ ｃｆｕ ／ ｇ） 根际 １５．１７±０．４９Ａａ ５．２３±０．３２Ｂａ ３．５７±０．２１Ｃａ
非根际 ２．１７±０．２１Ｂｂ ３．５３±０．５Ａｂ ２．１３±０．１５Ｂａ

放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅ ／ （１０－４ ｃｆｕ ／ ｇ） 根际 ４０．３３±７．２３Ａａ ２５．００±３．６１Ｂａ ２４．６７±６．１１Ｂａ
非根际 ４３．６７±２．１９Ａａ ２４．００±１．１５Ｂａ ２５．００±１．１５Ｂａ

　 　 每一行大写字母不同表示三种类型土壤之间具有显著性差异，每一列小写字母不同表示根际与非根际土壤之间具有显著性差异

２．３　 土壤酶活性特征

土壤酶主要来源于植物根系及微生物的活动［１４］，在不同土壤中其根际及非根际土壤酶活性之间存在显

著性差异（Ｐ＜０．０５）（图 １）。 脲酶、蔗糖酶、碱性磷酸酶的根际酶活性高于非根际，除风沙土中碱性磷酸酶根

际与非根际之间差异不显著外，均存在显著性差异（Ｐ＜０．０５），过氧化氢酶活性表现为非根际土壤高于根际土

壤，但差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 在 ３ 种土壤中，根际与非根际土壤的蔗糖酶、碱性磷酸酶及过氧化氢酶活性均

呈现出灰钙土＞红黏土＞风沙土的趋势，红黏土根际土壤中的脲酶活性显著高于灰钙土与风沙土（Ｐ＜０．０５）。
２．４　 相关性分析

为进一步了解土壤酶活性与微生物数量之间的相互关系，对土壤微生物数量与土壤酶活性之间作了

Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析，由表 ５ 可知，微生物数量与酶活性呈正相关关系，细菌与蔗糖酶、脲酶、碱性磷酸酶之间

存在极显著的正相关（Ｐ＜０．０１），相关系数分别为 ０．８８、０．７７１、０．７６９；真菌与蔗糖酶、碱性磷酸酶极显著正相关

（Ｐ＜０．０５），与脲酶呈显著正相关（Ｐ＜ ０． ０５）；放线菌与蔗糖酶、碱性磷酸酶具有极显著的相关性（０． ６３７、
０．６５５）；过氧化氢酶与 ３ 种微生物数量之间均不存在显著的相关关系。 土壤酶之间具有相互促进的关系，碱
性磷酸酶对土壤中的其他酶活性均具有明显的正相关关系。

不同土壤粒径组成对土壤微生物数量及土壤酶活性的相关性分析如表 ６ 所示。 微生物数量与土壤颗粒

分布之间没有显著的相关性，而土壤酶活性与土壤颗粒组成相关性较大。 脲酶与活性与土壤中的粉粒呈显著

正相关，与细砂呈先显著负相关，与中砂呈极显著负相关关系；过氧化氢酶与粘粒、粉粒含量呈极显著正相关，
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图 １　 柠条根际土壤酶活性特征

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｏｆ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ Ｃ． ｋｏｒｓｈｉｎｓｋｉｉ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｔｙｐｅｓ

图中大写字母不同表示 ３ 种土壤之间具有显著性差异，小写字母不同表示根际与非根际之间具有显著性差异

与细砂、中砂含量呈极显著负相关；蔗糖酶与粘粒、粉粒呈显著正相关，与细砂呈显著负相关；碱性磷酸酶与粉

粒呈极显著正相关，与细砂呈极显著负相关关系。

表 ５　 土壤酶活性与微生物数量的相关性分析

Ｔａｂｌｅ ５ 　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ

指标
Ｉｎｄｅｘｅｓ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

真菌
Ｆｕｎｇｉ

放线菌
Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ

脲酶
Ｕｒｅａｓｅ

过氧化氢酶
Ｃａｔｅｌａｓｅ

蔗糖酶
Ｉｎｖｅｒｔａｓｅ

真菌 Ｆｕｎｇｉ ０．６５０∗∗

放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ ０．５８４∗ ０．８５８∗∗

脲酶 Ｕｒｅａｓｅ ０．８８０∗∗ ０．４７３∗ ０．４２４
过氧化氢酶 Ｃａｔｅｌａｓｅ ０．１９２ ０．３７０ ０．２２６ ０．３４８
蔗糖酶 Ｉｎｖｅｒｔａｓｅ ０．７７１∗∗ ０．６９６∗∗ ０．６３７∗∗ ０．６３７∗∗ ０．４４１
碱性磷酸酶
Ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ０．７６９∗∗ ０．７３８∗∗ ０．６５５∗∗ ０．８０６∗∗ ０．５７２∗ ０．７１０∗∗

　 　 ∗表示在 ０．０５ 水平显著；∗∗表示在 ０．０１ 水平显著

３　 讨论

３．１　 根际与非根际土壤微生物数量及酶活性分析

大量根际土壤研究表明，土壤养分、微生物数量、酶活性在根际与非根际土壤之间差异较大，存在明显的

根际效应，即根际土壤相对富营养化，这可能是因为根系分泌物诱导微生物活动并释放生物酶［１５］，或是不同

的植物在根系形态，根诱导的化学、生物化学及生物学的变化，根与土壤的相互作用等方面都有很大的差
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表 ６　 土壤粒径组成与微生物数量及酶活性的相关性分析

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ ｓｏｉｌ ｐａｒｔｉｃｌｅ ｓｉｚｅ， ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ

指标
Ｉｎｄｅｘｅｓ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

真菌
Ｆｕｎｇｉ

放线菌
Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ

脲酶
Ｕｒｅａｓｅ

过氧化氢酶
Ｃａｔｅｌａｓｅ

蔗糖酶
Ｉｎｖｅｒｔａｓｅ

碱性磷酸酶
Ａｌｋａｌｉｎｅ

ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ

粘粒 Ｃｌａｙ ｐａｒｔｉｃｌｅｓ ０．２８３ ０．３６６ ０．１７５ ０．３９３ ０．８２６∗∗ ０．４７７∗ ０．５８１∗

粉粒 Ｓｉｌｔ ｐａｒｔｉｃｌｅｓ ０．３９７ ０．４５８ ０．２５２ ０．５１１∗ ０．９０５∗∗ ０．５２３∗ ０．６９６∗∗

细砂 Ｆｉｎｅ ｓａｎｄ －０．４１２ －０．４５５ －０．２３８ －０．４９２∗ －０．８６４∗∗ －０．５３１∗ －０．７０４∗∗

中砂 Ｍｉｄｄｌｅ ｓａｎｄ －０．４３０ －０．２４０ －０．１１７ －０．６２７∗∗ －０．６８１∗∗ －０．４２８ －０．５４６∗

粗砂 Ｃｏａｒｓｅ ｓａｎｄ ０．３５７ －０．０７５ －０．１２４ ０．２９３ －０．１６７ ０．１５５ ０．１９４

异［１６］，杨阳等［１７］认为是由于根系从外界不断摄取养分及根系分泌物向根表面迁移，使根周围的微环境中土

壤养分情况变得复杂；Ｄａｋｏｒａ 等［１８］认为是根由于根系分泌物的活动，提高植物对养分的吸收并间接刺激有益

细菌群落介导过程，使根际微生物数量及生物量增加。 本研究中得出柠条根际土壤中细菌、真菌数量，脲酶、
蔗糖酶、碱性磷酸酶及土壤呼吸强度与非根际土壤存在较大的差异，可能原因是由于柠条是豆科灌木，根部的

根瘤菌固定空气中游离的氮，增加土壤氮含量，促进氮素的循环［１９］，使土壤中脲酶活性较高，而根际土壤中容

纳了大部分的根系分泌物及根表皮的脱落物，能够为微生物提供更多的营养，使根际土壤中微生物数量较

多［２０］。 另一方面，已有研究证明，高的酶活性能够使底物更好的分解，导致根际中的营养物质具有更高的可

利用性［２１］，本研究中除过氧化氢酶活性表现为非根际土略高于根际土，蔗糖酶、脲酶及磷酸酶活性均表现为

根际土壤较高且差异显著，表明植物可以从根际土壤中吸收更多可利用的养分，有助于植物生长及其对生长

环境的适应。 因此，根际土壤中含有更高的酶活性，能够为植物及微生物提供更多的营养。
３．２　 土壤粒径组成对土壤微生物数量与酶活性的影响分析

土壤粒径组成决定土壤中水分及养分的贮存与转运［２２］。 不同类型土壤在土壤粒径组成上差异很大，灰
钙土中所含的粉粒和细砂最多，红黏土中细砂粒占 ６０％左右，风沙土中细砂含量最高，可能与每种土壤的起

源有关［３］，造成土壤有机质含量、土壤中生物体的种类等方面有差别［２３］。 本研究中可以看出随着粉粒的增

多，细砂含量下降，过氧化氢酶、蔗糖酶、碱性磷酸酶活性呈递增趋势。 这可能是由于土壤中细颗粒的越多，土
壤胶体越丰富，吸收的养分就越多，使土壤中碳、氮等养分增加［２４－２５］，有研究表明，土壤中较高的有机质含量

可以使土壤酶保持在较高的水平［２６］，水解酶活性与有机质、全氮、全磷之间呈显著正相关［２７］，土壤中的酶活

性才会随之增加。 本研究中脲酶在红粘土中的活性高于风沙土与灰钙土，可能是由于红粘土的质地较硬，植
物为了适应环境，通过根系的作用，改变根周围的土壤环境，脲酶的作用比在灰钙土及红粘土中更大，活性更

高。 除了粒径外，影响微生物和酶活性的土壤因素还有其他，其中有机质含量是非常重要的，本研究中不同类

型土壤中柠条根际与非根际土壤有机碳含量研究表明，红粘土柠条根际土壤有机碳含量增加最显著，说明通

过根系的作用，改变根周围的土壤环境，使土壤酶保持在红粘土较高的水平，使其活性提高。
本研究中发现在 ３ 种不同类型的土壤中随着细砂粒的增多，真菌和放线菌数量逐渐降低，而细菌数量呈

先增大后减小的趋势，可能是由于根际分泌物在土壤与根的交界面造成物质运输的速度不同，养分存在一定

的差异，影响微生物的数量；另一方面，土壤细菌对土壤碳循环有重要作用，体现在对不稳定碳源的响应，促进

植物快速生长和适应不同环境的能力上［２８］，在 ３ 种土壤中，红黏土质地较硬，细菌的快速增加，利于植物在恶

劣环境中生存；本研究中，随着细砂含量的增多，土壤中脲酶活性与细菌数量表现为一致性，土壤中脲酶活性

较高，有利于提高土壤中氮素的利用率，并促进土壤氮素循环［１２］，土壤中有很多细菌参与了土壤氮循环，如疣

微菌门与土壤氮含量之间存在负相关关系［２９］，作为土壤细菌中的优势菌种放线菌门和变形菌门，土壤放线菌

门参与了土壤中的碳氮循环［３０］，因此，土壤脲酶活性高可能也会造成土壤细菌含量增加。 Ｚｈｏｕ 等［３１］ 认为土

壤微生物数量的差异可能与土壤孔隙度、含水量及颗粒组成有关，但本研究的相关性分析表明土壤颗粒组成

与细菌、真菌及放线菌之间的相关性并不明显。 何芳兰等［３２］研究沙化对土壤微生物数量的研究表明，土壤中

粘粒、粉粒的含量能够影响微生物的数量，但是也会受到土壤理化性质与植被的影响，显然，本研究中，荒漠草
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原区土壤颗粒组成对微生物数量的影响并不显著，这说明在荒漠草原区水分应该是重点关注对象，在土壤理

化性质中除了土壤有机碳，哪些或哪个指标对其影响更为显著还有待于进一步研究。

４　 结论

通过对荒漠草原区不同土壤颗粒组成对根际土壤酶活性及微生物数量的影响及相互关系的研究，有如下

重要结论：土壤微生物的数量表现为细菌＞放线菌＞真菌。 根际土壤中的细菌、真菌数量显著高于非根际，且
在 ３ 种不同类型的土壤中随着细砂粒的增多，真菌和放线菌数量逐渐降低，而细菌数量呈先增大后减小的趋

势；根际与非根际土壤的蔗糖酶、碱性磷酸酶及过氧化氢酶活性均呈现出灰钙土＞红黏土＞风沙土的趋势，红
黏土根际土壤中的脲酶活性显著高于灰钙土与风沙土。 除过氧化氢酶外，土壤酶活性表现为根际高于非根

际，在 ３ 种不同类型的土壤中随着细砂含量的增加，土壤酶活性均呈递减趋势；土壤颗粒组成与微生物数量之

间没有明显的相关性，而与土壤酶活性之间显著相关，土壤酶活性与粘粒、粉粒呈正相关，与细砂、中砂呈负相

关关系。 根际土壤中酶活性更高，能够为植物及微生物提供更多的营养。
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