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会仙岩溶湿地 ４ 种覆被下土壤酶活性和微生物生物量

靳振江１，２，３，∗，贾远航３，潘复静１，２，３，程跃扬３，袁　 武３，梁锦桃３，邱江梅３，刘德深１，２，３

１ 桂林理工大学广西环境污染控制理论与技术重点实验室，桂林　 ５４１００４

２ 桂林理工大学岩溶地区水污染控制与用水安全保障协同创新中心，桂林　 ５４１００４

３ 桂林理工大学环境科学与工程学院，桂林　 ５４１００４

摘要：研究湿地系统中的稻田被撂荒以后土壤酶活性和微生物生物量的变化可以为湿地的保护提供参考依据。 以桂林会仙岩

溶湿地为研究样地，采集芦苇湿地、华科拉莎草湿地、稻田撂荒地（以双穗雀稗和莲子草为优势植被）和稻田的耕层土壤样品，
采用比色法和氯仿熏蒸法分别检测土壤酶活性和微生物生物量。 结果表明，稻田撂荒地的土壤微生物生物量碳（ＭＢＣ）为

（３４５．２０± ３０．０６）ｍｇ ／ ｋｇ，显著低于其它三种覆被下的土壤；微生物生物量氮（ＭＢＮ）、微生物 ＤＮＡ、蔗糖酶活性和碱性磷酸酶活性

分别为（４８．０３±１８．４８）ｍｇ ／ ｋｇ、（５．６５±１．４８）μｇ ／ ｋｇ、（１９．１６±１．４３）ｍｇ ｇ－１（２４ｈ） －１和（２．２０±０．９４）ｍｇ ｇ－１（２４ｈ） －１，均显著低于稻田，而
与两种天然湿地没有显著差异。 主成分分析表明，稻田撂荒地能与稻田明显分开，而与其它两种覆被土壤有所交叉。 统计分析

表明，ＭＢＣ 和碱性磷酸酶活性均与 ｐＨ 呈显著正相关关系（Ｐ＜０．０５）；ＭＢＮ、蔗糖酶活性和碱性磷酸酶活性均与土壤总有机碳

（ＳＯＣ）呈显著的正相关关系（Ｐ＜０．０５）；土壤微生物 ＤＮＡ 与 ＳＯＣ、总氮（ＴＮ）和碱解氮（ＡＮ）均呈显著正相关关系（Ｐ＜０．０１），与
Ｍｇ２＋呈显著正相关关系（Ｐ＜０．０５）。 以上研究结果表明，会仙湿地中的稻田在撂荒以后，土壤微生物生物量和两种土壤酶活性

显著降低，影响微生物生物量和土壤酶活性变化的主要因素是 ｐＨ、ＳＯＣ、ＴＮ、ＡＮ 和 Ｍｇ２＋。 因此，建议在稻田撂荒地上重新种植

水稻，以加快会仙岩溶湿地的恢复过程。
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湿地系统是由陆地和水体相互作用形成的自然综合系统，其碳循环模式的变化对全球气候变化和湿地生

态服务功能有着极为重要的意义［１］。 反过来，全球气候变化和人类活动能够显著影响湿地碳循环关键过程，
从而改变湿地土壤碳的源汇功能［２］。 在我国历史上，许多稻田来源于湿地的垦殖；但是，最近几年，少部分稻

田又被撂荒［３］，因而显著改变了湿地的水分环境，也致使湿地景观破碎化。 这种人为干扰带来的水分管理和

覆被变化对湿地的生物地球化学循环模式的影响较大，并因此影响湿地的生态服务功能［４］。
植被的根系能够有效地促进土壤发育、提高土壤肥力和增强土壤微生物活性，进而影响土壤的养分循

环［５］。 在湿地土壤中，覆被、土地利用和水分管理对土壤有机碳密度及储量产生较大的影响［６⁃８］。 我国南方

地区的高温高湿的时间较长，水热循环较快。 在南方不同的湿地系统中，天然湿地利用为稻田后土壤有机碳

的变化规律并不一致［９⁃１２］；但是，土壤有机碳较高的土壤中微生物生物量［１０⁃１１］和土壤酶活性［１１⁃１２］ 也均显著较

高。 在南方地区，与附近的稻田相比，稻田撂荒地的土壤有机碳含量较低［１３⁃１４］，也有较高［９］ 的报道；但是，土
壤有机碳较高的稻田中土壤酶活性也显著较高［１４］。 以上这些研究结果说明在南方湿地系统中，土壤有机碳

可能是影响稻田撂荒以后土壤酶生物生物量和土壤酶活性变化趋势的关键生态因子。
位于广西桂林的会仙岩溶湿地是我国最大的岩溶湿地［１５］，在这个湿地系统中，芦苇 （ Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ

ｃｏｍｍｕｎｉｓ）和华科拉莎草（Ｃｙｐｅｒｕｓ ｒｏｔｕｎｄｕｓ）等植物是重要的代表植物。 依靠宝贵的水源条件，当地居民在其

中大量种植水稻，从而形成了孤峰和峰丛背景下稻田湿地和天然湿地错落排列的独特岩溶湿地景观。 但是，
近几年来的稻田撂荒地逐渐增多，改变了湿地的水分环境，不仅浪费了宝贵的耕地资源，也导致湿地面积减小

和湿地景观破碎化。 农业利用显著改变了会仙湿地土壤的有机碳、土壤酶活性和微生物量［１６⁃１７］；但是，湿地

系统中，稻田在被撂荒以后，土壤有机碳－酶活性－微生物生物量之间的关系发生了怎样的演变，还未见报道。
因此，本文以桂林会仙岩溶湿地中芦苇（Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ）湿地（ＰＷ）、华科拉莎草（Ｃｙｐｅｒｕｓ ｒｏｔｕｎｄｕｓ）湿地

（ＣＷ）、稻田撂荒地［以双穗雀稗（Ｐａｓｐａｌｕｍ ｄｉｓｔｉｃｈｕｍ）和莲子草（Ａｌｔｅｒｎａｎｔｈｅｒａ ｓｅｓｓｉｌｉｓ）为优势植被］（ＡＦ）和稻

田（种植 Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ）（ＲＦ）为研究对象，采用空间代替时间序列的研究方法，研究稻田撂荒后土壤有机碳、土
壤酶活性和微生物生物量之间关系的变化，探讨湿地土壤生物地球化学循环演变的过程和机制，为会仙湿地

系统的保护和农业的可持续性发展提供参考依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区域和采样点概况

会仙岩溶湿地（２５°０１′３０″—２５°１１′１５″Ｎ，１１０°０８′１５″—１１０°１８′００″Ｅ）位于广西桂林市临桂区会仙镇［１５］。
桂林市地处低纬度，为亚热带季风气候。 平均海拔 １５０ ｍ，年平均气温 １８ ℃，年降水量为 １９１５．２ ｍｍ［１７］。 在
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本次采样区内，湿地优势植物为芦苇和华科拉莎草，位于会仙湿地的核心景区内，多为丛生，植被群落相对分

散，覆盖度较低，面积均不超过 １００ ｍ２。 采样时芦苇湿地和华科拉莎草的土壤均位于水面约 １０—２５ ｃｍ 之上，
地上部遭到不同程度的刈割。 稻田为单季稻，位置靠近居民生活区（村庄），种植历史均在 ３０ 年以上，８ 月中

旬水稻收割前排水，采样时水分近于饱和；稻田荒地位于核心景区和居民生活区之间，撂荒年限均在 ３—７ 年，
其优势植物为双穗雀稗和莲子草，水分补给以自然降雨为主。 水稻为农户分散种植和管理，施肥以无机肥为

主，根茬还田，秸秆不还田。 稻田和稻田撂荒地的面积也约在 １００—２００ ｍ２之间。
１．２　 样品采集与预处理

２０１７ 年 ８ 月下旬，每种覆被类型选取 ３ 个样地，每个样地间隔在 ３００ ｍ 以上。 在每块样地中随机选取 ３
个采样点，采集耕层土壤（０—２０ ｃｍ），等量均匀混合为 １ 个样本。 为避免植物丛生根系（或地下部）的影响，
采样点距离丛生植株 ３０ ｃｍ（相当于根际与非根际的混合样品）。 样品带回实验室后，去除植物根系和小石块

等杂物，一部分研磨过 ２ ｍｍ 筛，放置于 ４℃冰箱内短暂储存，以测定土壤微生物生物量和土壤酶活性；另一部

分自然风干后研磨，用于测定土壤理化性质。
１．３　 理化性质的测定

ｐＨ 值采用无 ＣＯ２蒸馏水作为浸提剂，按照土水 １∶２．５ 的比例浸提，用精密 ｐＨ 计（ＩＳ１２８Ｃ）直接测定；交换

性 Ｃａ２＋和 Ｍｇ２＋采用电感耦合等离子体发射光谱仪（ＩＣＰ－ＯＥＳ）测定。 以下土壤理化指标的分析方法参照文

献［１８］进行，其中，土壤含水量采用烘干法；土壤有机碳（ＳＯＣ）采用浓硫酸－重铬酸钾外加热法；溶解性有机碳

（ＤＯＣ）采用热水浸提法；土壤总氮（ＴＮ）采用浓硫酸消煮－凯氏定氮法；碱解氮（ＡＮ）采用碱解扩散法；阳离子

交换量（ＣＥＣ）采用 ＥＤＴＡ－铵盐快速法；土壤速效磷（ＡＰ）采用盐酸－氟化铵法；土壤总磷（ＴＰ）采用碳酸钠熔

融法。
１．４　 微生物生物量与微生物熵

微生物生物量碳（ＭＢＣ）和微生物生物量氮（ＭＢＮ）的测定参考文献［１８］进行。 主要步骤如下，将过筛的新

鲜土壤样品调节到 ４０％左右的田间持水量，放入培养箱室温预培养一周后，用氯仿熏蒸培养法对土壤熏蒸 ２４
ｈ 处理，用 ８７．１３ ｇ ／ Ｌ 的硫酸钾进行提取，利用总有机碳分析仪测定微生物生物量碳和微生物生物量氮。 土壤

微生物 ＤＮＡ 采用 Ｍｏ ＢＩＯ 公司的 ＤＮＡ 快速提取试剂盒（Ｐｏｗｅｒ Ｓｏｉｌ）按操作说明进行，采用 Ｑ５０００ 超微量核酸

蛋白测定仪测定 ＤＮＡ 的浓度。 微生物熵以 ＭＢＣ 与 ＳＯＣ 的比值表征。
１．５　 土壤微生物酶活性

微生物的酶活性选取与土壤碳、氮和磷代谢有密切关系的蔗糖酶、脲酶和碱性磷酸酶活性代表总体土壤

微生物酶活性。 这 ３ 个酶的测定均采用比色法，分别为 ３，５⁃二硝基水杨酸比色法、苯酚－次氯酸钠比色法和

磷酸苯二钠比色法，其测定步骤参考文献［１９］进行。 土壤酶活性的归一化采用多属性决策法，具体方法参考文

献［１１］进行。 具体方法如下：首先将所有 １５ 个样本的 ３ 个酶活性值分别进行归一化，得到单个样本归一化的

酶活性值，计算公式为 ｘ′ｉ ＝ ｘｉ ／∑
１２

ｉ ＝ １
ｘｉ ，（ ｉ＝ １，２，……，１２），其中 ｘ′ｉ 为单个样本归一化的酶活性，ｘｉ为单个样本

的单一土壤酶活性，ｉ 为单一土壤酶的样本数。 然后把每种覆被下归一化的 ３ 个酶活性值相加后取算术平均

值，得到单个样本归一化的酶活性值。
１．６　 数据分析和绘图

利用 ＥＸＣＥＬ ２００３ 软件进行基础数据处理，利用 ＳＰＳＳ １３．０ 对数据进行差异显著性分析和相关性分析，利
用 ＳＰＳＳ １３．０ 处理数据后再用 Ｏｒｉｇｉｎ ９．５ 绘制主成分分析图与土壤酶活性和微生物生物量的直方图。

２　 结果与分析

２．１　 土壤养分和理化性质

４ 种覆被下的土壤养分和理化性质见表 １。 从表 １ 可以看出，稻田土壤的 ＳＯＣ、ＴＮ 和 ＡＮ 均显著高于其
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余 ３ 种覆被类型下土壤的这 ３ 个指标；Ｃ ／ Ｎ 和 ＤＯＣ 在稻田撂荒地、芦苇湿地和华科拉莎草湿地土壤三者之间

无显著差异，但 Ｃ ／ Ｎ 显著高于稻田土壤，而这三者的 ＤＯＣ 则显著低于稻田土壤；ＴＰ 在 ４ 种覆被类型土壤之间

均无显著差异。

表 １　 土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙ⁃ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

覆被
Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ

土壤有机碳
ＳＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

总氮
ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

碳氮比
Ｃ ／ Ｎ

碱解氮
ＡＮ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

总磷
ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

速效磷
ＡＰ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

溶解性有机碳
ＤＯＣ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）

ＰＷ ２１．６６±１．２６ ｂ １．２６±０．１４ ｂ １７．３７±１．３８ ａ ７６．４０±７．０６ ｂ １．９６±１．１１ ａ １４．７５±１．３１ ｂ ８３３．７１±１０８．５８ ｂ

ＣＷ １９．８４±３．６８ ｂ １．３５±０．０７ ｂ １４．７６±２．８７ ａ ７２．８６±４．５１ ｂ ０．８３±０．０１ ａ ２０．７７±１．３６ ｂ ９０２．０９±４９．３１ ｂ

ＡＦ ２２．６４±２．３５ ｂ １．４１±０．２１ ｂ １６．２３±０．９７ ａ ８２．６６±４．８８ ｂ １．２６±０．１０ ａ ５２．２５±２２．８１ ａｂ ８２５．８６±３１．３８ ｂ

ＲＦ ３３．１６±４．３２ ａ ３．１１±０．４２ ａ １０．７０±０．６０ ｂ １２０．５８±３．７０ ａ １．３８±０．１８ ａ ８４．１４±１７．４０ ａ １２９１．１７±３５．４２ ａ

　 　 表中数值为（平均值±标准差），数字后面的小写字母表示变量在 ０．０５ 水平上的差异显著性；ＰＷ：芦苇湿地 Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ ｗｅｔｌａｎｄ；

ＣＷ：华科拉莎草湿地 Ｃｙｐｅｒｕｓ ｒｏｔｕｎｄｕｓ ｗｅｔｌａｎｄ；ＡＦ：稻田撂荒地 Ａｂａｎｄｏｎｅｄ ｒｉｃｅ ｆｉｅｌｄ；ＲＦ：稻田 Ｒｉｃｅ ｐａｄｄｙ ｆｉｅｌｄ； ＳＯＣ：土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ

ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：总氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＡＮ：碱解氮 Ａｌｋａｌｉ⁃ｈｙｄｒｏ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：总磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＡＰ：速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＤＯＣ：溶解性有机碳

Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ

４ 种覆被下的土壤 ｐＨ、阳离子交换量和特征元素数值见表 ２。 从表 ２ 可以看出，ｐＨ 在芦苇湿地、华科拉

莎草湿地和稻田土壤三者之间没有显著差异，但显著高于稻田撂荒地土壤；４ 种覆被类型下土壤的 ＣＥＣ 和交

换性 Ｃａ２＋没有显著差异；稻田土壤交换性 Ｍｇ２＋显著高于其它 ３ 种覆被类型下的土壤。

表 ２　 土壤 ｐＨ、阳离子交换量和特征元素

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｐＨ， ＣＥＣ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｅｌｅｍｅｎｔｓ

覆被
Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｐＨ 阳离子交换量

ＣＥＣ ／ （ｃｍｏｌ ／ ｋｇ）

交换性 Ｃａ２＋

Ｅｘｃｈａｎｇｅａｂｌｅ Ｃａ２＋ ／
（ｍｏｌ ／ ｋｇ）

交换性 Ｍｇ２＋

Ｅｘｃｈａｎｇｅａｂｌｅ Ｍｇ２＋ ／
（ｍｏｌ ／ ｋｇ）

ＰＷ ７．５４±０．３０ ａ ５．７５±２．５８ ａ ０．３４４１±０．１４８８ ａ ０．０２０６±０．００３６ ｂ

ＣＷ ７．７４±０．０６ ａ ７．５７±４．５６ ａ ０．１７６１±０．０７８０ ａ ０．０７２７±０．０７９４ ｂ

ＡＦ ６．６８±０．２１ ｂ ４．２４±２．５６ ａ ０．２７６２±０．２３６６ ａ ０．０１３５±０．００４９ ｂ

ＲＦ ７．５７±０．１８ ａ ２．５３±０．８１ ａ ０．２６８７±０．０７２９ ａ ０．７１９５±０．４７０２ ａ

　 　 ＣＥＣ：阳离子交换量 Ｃａｔｉｏｎ ｅｘｃｈａｎｇｅ ｃａｐａｃｉｔｙ

２．２　 土壤微生物量与微生物熵

４ 种覆被下的土壤生物量与微生物熵的数值见图 １。 从图 １ 可以看出，芦苇湿地和华科拉莎草湿地土壤

之间的 ＭＢＣ 没有显著差异，但显著低于稻田土壤，而高于稻田撂荒地土壤；稻田土壤的 ＭＢＮ 显著高于其余 ３
种覆被类型下的土壤；华科拉莎草湿地土壤的 ＭＢＣ ／ ＭＢＮ 显著高于其余 ３ 种覆被类型下的土壤；在稻田中，土
壤微生物 ＤＮＡ 显著较高，而微生物熵显著较低。 表明芦苇湿地和华科拉莎草湿地之间的微生物量指标总体

差异较小；而稻田在撂荒后微生物的生物量发生了较大改变。
２．４　 土壤微生物酶活性

４ 种覆被下的土壤微生物酶活性值见图 ２。 从图 ２ 可以看出，稻田土壤的蔗糖酶活性显著高于芦苇湿地

和稻田撂荒地土壤；华科拉莎草湿地土壤的脲酶活性显著低于其余 ３ 种覆被类型下的土壤；稻田土壤的碱性

磷酸酶活性最高；芦苇湿地和华科拉莎草之间归一化的酶活性也没有显著差异，而显著低于稻田和稻田撂荒

地；表明芦苇湿地和华科拉莎草湿地之间的土壤酶活性指标总体差异较小；而稻田在撂荒后土壤酶活性总体

减小。
会仙岩溶湿地系统土壤养分、微生物生物量和土壤酶活性的主成分分析结果见图 ３。 从图 ３ 可以看出，

芦苇湿地、华科拉莎草湿地和稻田撂荒地之间不能很好的分开，但它们与稻田之间能够很好地分开。 这表明
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图 １　 微生物生物量与微生物熵

Ｆｉｇ．１　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓｅｓ ａｎｄ ｑｕｏｔｉｅｎｔｓ

ＭＢＣ：微生物生物量碳 Ｍｉｃｒｏ⁃ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ；ＭＢＮ：微生物生物量氮 Ｍｉｃｒｏ⁃ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；不同小写字母表示 ４ 种覆被之间数据的差异显著

（Ｐ＜０．５）

图 ２　 土壤酶活性

Ｆｉｇ．２　 Ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ

不同小写字母表示 ４ 种覆被之间数据的差异显著性（Ｐ＜０．５）

稻田的土壤性质、微生物生物量和土壤酶活性之间的关系与另外 ３ 种覆被下的这 ３ 个指标之间的关系有较大

差异。 这个结果与表 １、表 ２、图 １ 和图 ２ 的数据差异性分析结果大致是一致的。
土壤因子与微生物生物量和土壤酶活性之间的相关性分析见表 ３。 从表 ３ 可以看出，在会仙岩溶湿地系

统中，ＭＢＣ 与 ｐＨ 呈显著正相关关系，ＭＢＮ 与 ＳＯＣ 呈显著正相关关系，土壤微生物 ＤＮＡ 与 ＳＯＣ、ＴＮ 和 ＡＮ 等

因子呈显著正相关关系；蔗糖酶活性与 ＳＯＣ 之间呈显著正相关关系，碱性磷酸酶活性与 ｐＨ 和 ＳＯＣ 之间呈显

著正相关关系，归一化的酶活性与 ＳＯＣ 之间也呈显著正相关关系。 这些正相关关系表明在会仙岩溶湿地系

８６４８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

　 图 ３　 会仙岩溶湿地系统土壤养分、微生物生物量和土壤酶活性

的主成分分析

Ｆｉｇ．３　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ，

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓｅｓ ａｎｄ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｉｎ Ｈｕｉｘｉａｎ ｋａｒｓｔ

ｗｅｔｌａｎｄ ｓｙｓｔｅｍ

统不同覆被覆盖和土地利用条件下，土壤微生物生物量

和酶活性受 ｐＨ、 ＳＯＣ、ＴＮ 和 ＡＮ 等主要因子的敏感

调节。

３　 讨论

３．１　 会仙湿地覆被对土壤有机碳、微生物生物量和土

壤酶活性的影响

湿地植被在湿地碳积累过程中具有重要的作

用［２０⁃２２］，并因此影响整个湿地系统的生物地球化学循

环过程。 在本研究中，芦苇和华科拉莎草二者之间土壤

有机碳和养分的大部分指标均无显著差异。 这其中的

原因可能是，芦苇和华科拉莎草均为大型的水生植物，
具有较高的生物量；但是二者生物量的变异均较大［２３］，
且二者的生长速率有差异［２４］，其地上部掉落物的归还

和根系死亡后对土壤有机碳和养分的积累的影响也会

产生较大的变异，这种较大变异性带来的结果是二者的

土壤有机碳含量没有显著差异。 其次，两者根系常年处于淹水环境，周围的水位基本相同，相似的湿地水分环

境下土壤有机碳的积累水平相近［２５⁃２６］。 再者，岩溶水淹和频繁的水流冲刷与搅动，植被掉落和外源水带来有

机质输入迅速被稀释，土壤养分环境趋于均质化，因此芦苇和华科拉莎草湿地土壤的 ｐＨ、ＳＯＣ 和养分之间均

没有显著差异。 但是，二者根际范围有机碳及其余养分之间的差异有待进一步的研究。 总之，会仙岩溶湿地

中水系的正常运移对维持天然湿地植被较高的生产力十分关键，从而有利于会仙湿地土壤有机碳和养分量的

固持。

表 ３　 土壤因子与微生物生物量和土壤酶活性之间的相关性

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｗｉｔｈ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｍａｓｓｅｓ ａｎｄ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ

ｐＨ ＳＯＣ ＴＮ Ｃ ／ Ｎ ＡＮ ＣＥＣ ＴＰ ＡＰ ＤＯＣ Ｃａ２＋ Ｍｇ２＋

ＭＢＣ ０．５４８∗ －０．３９１ －０．４３３ ０．２２５ －０．４５３ ０．４８５ －０．２６５ －０．４６３ －０．２３５ ０．０４０ －０．１４８

ＭＢＮ ０．４２９ ０．６３９∗ ０．４１７ ０．１４１ ０．４５０ －０．３９８ ０．３１３ －０．４９３ －０．１８２ ０．２６６ －０．１３６

ＭＢＣ ／ ＭＢＮ －０．２２５ －０．７３４∗∗ －０．４８５ －０．１５８ －０．５５４∗ ０．５５９∗ －０．４３０ ０．３５３ ０．０７４ －０．３３５ ０．１２９

微生物 ＤＮＡ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＤＮＡ ０．０４０ ０．７３８∗∗ ０．８９３∗∗ －０．５２１∗ ０．９０１∗∗ －０．４０８ ０．３２８ ０．２３９ ０．３５２ ０．０３５ ０．５５５∗

微生物熵 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｑｕｏｔｉｅｎｔ ０．１１８ －０．５６９∗ －０．５１９∗ ０．１３６ －０．６１２∗ ０．４５３ －０．３５９ －０．０９０ －０．０９７ －０．１８１ －０．３２８

脲酶活性 Ｕｒｅａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ －０．３０６ ０．３１８ ０．３５３ －０．２５０ ０．３７１ －０．３３６ ０．４８５ ０．１９３ ０．４５７ ０．０７３ ０．２６６

蔗糖酶活性
Ｉｎｖｅｒｔａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ０．２２０ ０．５３４∗ ０．３３５ ０．１７４ ０．３９９ －０．４６３ ０．２８６ －０．１５５ －０．１４０ ０．０６７ ０．０３９

碱性磷酸酶活性
Ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ０．６２８∗ ０．５８３∗ ０．４５８ －０．０３０ ０．３５０ －０．３３３ ０．００７ －０．４６０ －０．２９４ ０．３４３ －０．０５３

归一化的酶活性
Ｎｏｒｍａｌｉｚｅｄ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ０．４０９ ０．５４９∗ ０．４９８ －０．０５９ ０．６０７∗ －０．０３１ ０．２７５ －０．２５１ －０．０５３ －０．０１４ ０．１３１

　 　 ∗表示在 ０．０５ 水平上的相关性，∗∗表示在 ０．０１ 水平上的相关

湿地覆被的不同能够显著影响土壤微生物的群落结构和丰度［２７］，不同优势植被覆盖下的微生物生物量

和酶活性也有所差异，并因此影响整个湿地系统的生物地球化学循环过程。 综合分析表明，土壤有机碳、总氮

和碱解氮等因子是影响其变化的重要生态因子［８，２２⁃２３，２８］。 在本研究中，芦苇和华科拉莎草二者之间土壤微生

物数量和生物量以及土壤酶活性（脲酶活性除外）之间均无显著差异，表明这两种植被覆盖下的土壤微生物

生物量和微生物功能比较相似，而主成分分析的结果也证实了这一点。 与芦苇湿地相比，华科拉莎草湿地的

脲酶活性显著较低，而 ＭＢＣ ／ ＭＢＮ 显著较高，表明两者在氮素转化能力方面有着较大的差异，而这种差异很可

９６４８　 ２１ 期 　 　 　 靳振江　 等：会仙岩溶湿地 ４ 种覆被下土壤酶活性和微生物生物量 　
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能与两者的微生物群落结构有关系，这种差异性以及对土壤氮素循环的影响需要进一步的研究。 除此之外，
芦苇湿地和华科拉莎草湿地之间的微生物生物量和土壤酶活性等多个指标之间均无显著差异，表明会仙湿地

系统相似的淹水环境、养分环境和较高的生物量使得芦苇和华科拉莎草湿地之间的土壤微生物生物量和活性

总体上也比较相似。 两者之间这种总体上的相似性表现出两者对岩溶湿地环境的长期适应性；同时，少数指

标之间的差异性又表现了不同植物种群孕育下的微生物群落在一定程度上的多样性，植物群落与相似和多样

化的微生物群落共同作用，维持了会仙天然岩溶湿地系统生物地球化学过程的正常运行。
３．２　 农业利用和稻田撂荒对湿地土壤有机碳、微生物生物量、微生物熵和土壤酶活性的影响

在本研究中，稻田的土壤有机碳、总氮和碱解氮均显著高于芦苇湿地、华科拉莎草湿地和稻田撂荒地这 ３
个指标，表明天然湿地在改为稻田以后，随着耕作年限的增加，精准的施肥措施、合理的水分管理与根系和稻

茬死亡后对土壤养分归还均能够促进稻田土壤有机碳和养分的积累［２９⁃３０］。 原因有以下几点，第一，土壤有机

碳和养分是土壤微生物生存重要的物质基础，这些指标增加能够促进微生物的生长，微生物的生物量因此提

高；同时，稻田土壤中较高的 Ｍｇ２＋含量是微生物体内诸多酶的激活剂，能够促进微生物 ＤＮＡ 的合成，提高土

壤酶的活性。 但是，稻田在撂荒以后，湿地植被逐渐以双穗雀稗和莲子草占据优势。 无论是与水稻相比，还是

与华科拉莎草和芦苇相比，双穗雀稗和莲子草的地上生物量均相对较小，因此对土壤的归还也较少；第二，降
雨造成土壤 Ｍｇ２＋的淋溶因而含量显著降低，土壤 ｐＨ 显著降低，破坏了无机物⁃有机质之间的相互作用，降低

了土壤有机质的量和稳定性［１３］。 由于缺乏岩溶水的灌溉和施肥措施，稻田撂荒地的土壤团聚体被破坏，土壤

有机碳分解加速，土壤有机碳也降低；第三，土壤微生物生物量碳是土壤最重要的活性有机碳指标［３１］，占土壤

有机碳来源的一半以上［３２］；土壤微生物生物量碳在岩溶区稻田中的周转时间比红壤的 ３ 倍还长，是土壤有机

碳稳定重要原因［３３］，表明会仙湿地系统的稻田撂荒以后，土壤微生物生物量的周转速率加快，稳定性降低；第
四，在稻田土壤中，较高的有机碳、总氮和碱解氮支持了更多的微生物生长，提高了微生物生物量，由于微生物

生物量的周转速率降低，提高了微生物熵。 ＰＣＡ 分析结果显示，稻田撂荒地与稻田能够显著分开，而与芦苇

湿地和华科拉莎草湿地有所交叉，表明稻田撂荒以后，重要土壤因子⁃微生物生物量⁃土壤酶活性三者之间的

关系发生了较大变化，向着天然湿地的方向演化。 因此，这反证了稻田利用可以提高会仙天然湿地的土壤有

机碳、微生物生物量和土壤酶活性，这是稻作农业可持续性的土壤特质基础［３３］。 而稻田一旦被撂荒以后，土
壤养分出现不同程度的降低［３４］，直接致使微生物生物量和土壤酶活性降低。 尽管土壤生态因子、微生物生物

量和土壤酶活性等指标总体上接近于天然湿地，但是不利的影响更为明显。 从宏观上来看，这是因为，首先，
稻田撂荒不仅造成了湿地水系连通性和湿地聚集度的降低［３５］，湿地面积减少；而且，缺乏岩溶水的灌溉，植被

最终会向旱生型演替，独特的湿地景观破碎化；再者，植被生物量的降低，直接降低了会仙湿地生态系统的碳

储量，降低了湿地的碳汇功能。 从微观上来讲，湿地土壤 ｐＨ 和交换性 Ｍｇ２＋、微生物生物量与两种土壤酶活性

的降低，降低了土壤微生物的总体活性，不利于湿地土壤生物地球化学循环的进行。
综合本文的研究结果，我们认为，在会仙岩溶湿地中，维持岩溶湿地水系的贯通和湿地水分的正常运移对

湿地植被生态功能维持具有重要的作用。 稻田是会仙湿地景观中的重要组成部分，因而，对于稻田撂荒地来

说，应该重新种植水稻，合理灌溉，以维持或强化独特的会仙岩溶湿地景观。 加快稻田撂荒土壤⁃植被⁃岩溶水

体三者之间的相互作用，从而有利于维持湿地系统中较高的土壤有机碳、土壤微生物生物量、土壤酶活性和植

被生产力，维持湿地水系连通性和湿地聚集度，加快会仙湿地的景观恢复过程，保护会仙岩溶湿地和实现稻作

农业的持续性。

４　 结论

（１）稻田土壤微生物生物量碳、微生物生物量氮、微生物 ＤＮＡ 均显著高于其它 ３ 种覆被下土壤。 稻田的

蔗糖酶活性显著高于 ３ 种覆被下的土壤，碱性磷酸酶活性显著高于撂荒地和芦苇湿地土壤；
（２）会仙湿地系统中，影响微生物生物量和土壤酶活性变化的主要因素是 ｐＨ、土壤总有机碳、总氮、碱解
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氮和 Ｍｇ２＋。
（３）对于稻田撂荒地而言，重新种植水稻以加快会仙湿地的恢复过程。
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