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复水后历史干旱对南亚热带常绿阔叶林土壤微生物及
其胞外酶活性的遗留效应

曾江涛１，韩诗慧１，２，何　 彧１，彭　 铮１，徐江兵１，刘　 蕾１，∗，马闻聪１，邓　 琦３

１ 南京信息工程大学，南京　 ２１００４４

２ 新沂市气象局，徐州　 ２２１０００

３ 中国科学院华南植物园，广州　 ５１０６５０

摘要：长期干旱和随后的复水过程是许多陆地表层土壤普遍存在的自然现象，在复水过程中，土壤微生物所主导的变化，很可能

才是干旱对土壤产生深远影响的真正根源。 在极端天气逐渐加剧的当下，这一过程对森林土壤的影响至关重要。 本实验采集

经过 ８ 年干旱处理和未经过干旱处理（对照）的中国南亚热带常绿阔叶林 ０—１０ ｃｍ 和 １０—２０ ｃｍ 两个土层土壤样品，开展室内

不同水平复水（田间持水量的 ４０％、６０％和 ８０％）培养实验，并对培养前后的土壤进行微生物群落及其胞外酶活性的测定。 研

究结果表明，长期干旱处理显著降低了 ０—１０ ｃｍ 土壤真菌丰度以及 １０—２０ ｃｍ 土壤有机碳和总磷含量，以及 β⁃半乳糖苷酶

（ＧＡＬ）和 β⁃葡萄糖苷酶（ＢＧ）的活性。 不同复水处理下，对照土壤微生物群落组分和丰度变化不大，但在复水 ６０％处理下土壤

微生物胞外酶活性普遍高于其他两个处理，表明 ６０％复水处理可能最适合微生物生长和代谢活动。 复水后历史干旱土壤细菌、
真菌及放线菌的丰度在不同程度上仍低于对照处理，其中土壤有机碳和总氮含量是引起土壤微生物群落结构变异的关键环境

因子。 复水后历史干旱土壤微生物胞外酶活性均能快速回复至对照水平，但在复水 ４０％处理下历史干旱 １０—２０ ｃｍ 土层土壤

微生物胞外酶活性显著高于对照水平，导致该土层土壤有机碳在历史干旱和对照之间差异显著。 此外，历史干旱也降低了复水

６０％处理下（由 ２５．５６ ｇ ／ ｋｇ 到 ２０．５３ ｇ ／ ｋｇ，Ｐ＝ ０．０５３）和复水 ８０％处理下的土壤有机碳（由 ２４．９２ ｇ ／ ｋｇ 到 １７．５８ ｇ ／ ｋｇ，Ｐ＜０．０１）。 这

些发现表明历史干旱对中国南亚热带常绿阔叶林土壤微生物群落及其胞外酶活性的影响在短期复水时具有明显的遗留效应，
即延缓土壤微生物群落恢复但可能会在低水平复水后更大程度上刺激土壤微生物胞外酶活性。 这些结果表明在未来极端气候

下，无论是长期干旱还是短期复水后均可能会导致我国南亚热带森林土壤有机碳库损失。
关键词：森林土壤；长期干旱；复水；遗留效应；微生物；酶活性
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ｒｅｗｅｔｔｉｎｇ ｉｎｔｅｎｓｉｔｙ． Ｔｈｅｓｅ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｅｄ ｔｈａｔ ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ ｄｒｏｕｇｈｔ ｅｘｅｒｔｅｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｌｅｇａｃｙ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｅｖｅｒｇｒｅｅｎ ｂｒｏａｄ⁃ｌｅａｖｅｄ ｆｏｒｅｓｔｓ ｏｆ Ｓｏｕｔｈ Ｃｈｉｎａ ｄｕｒｉｎｇ
ｓｈｏｒｔ⁃ｔｅｒｍ ｒｅｗｅｔｔｉｎｇ． Ｓｐｅｃｉｆｉｃａｌｌｙ， ｔｈｅ ｄｒｏｕｇｈｔ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｄｅｌａｙｅｄ ｔｈｅ ｒｅｃｏｖｅｒｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ， ｗｈｉｌｅ
ｐｏｔｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｎｈａｎｃｉｎｇ ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｔｏ ａ ｇｒｅａｔｅｒ ｅｘｔｅｎｔ ｕｎｄｅｒ ｌｏｗ⁃ｌｅｖｅｌ ｒｅｗｅｔｔｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｓｕｇｇｅｓｔ ｔｈａｔ ｐｒｏｊｅｃｔｅｄ ｅｘｔｒｅｍｅ ｃｌｉｍａｔｅ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ， ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｂｏｔｈ ｐｒｏｌｏｎｇｅｄ ｄｒｏｕｇｈｔ ａｎｄ ｅｐｉｓｏｄｉｃ ｒｅｗｅｔｔｉｎｇ， ｗｏｕｌｄ ｌｉｋｅｌｙ
ｅｘａｃｅｒｂａｔｅ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｌｏｓｓ ｉｎ ｓｕｂｔｒｏｐｉｃａｌ ｆｏｒｅｓｔ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｆｏｒｅｓｔ ｓｏｉｌ；ｌｏｎｇ⁃ｔｅｒｍ ｄｒｏｕｇｈｔ；ｒｅｗｅｔｔｉｎｇ；ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ ｄｒｏｕｇｈｔ ｌｅｇａｃｙ ｅｆｆｅｃｔ；ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ；ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ

政府间气候变化专门委员会（ＩＰＣＣ）的报告指出人类活动造成的全球气候变暖将会持续下去，这加剧了

极端气候事件（包括热浪、强降水、干旱等）的发生，使区域降水格局发生改变［１—２］。 研究表明全球气候变化

的背景下，水文循环的加剧将导致较长的干旱期和更强烈的降雨事件［３］，亚热带大陆区域降水量呈现每 １０ 年

减少 ０．３％的趋势［４］。 周国逸等人的研究也指出，气候变化导致中国南亚热带无雨日和强降雨日数显著增加，
这使得土壤湿度显著降低，从而引发更多如干旱和洪水等极端气候事件［５］。 干旱对陆地生态系统的结构和

功能影响巨大，会引起树木的枯萎、死亡，导致植物的地上生产力急剧下降［６—８］。 对于土壤而言，干旱通常会

导致土壤水分、有机碳及氮含量的降低，使得土壤肥力降低从而限制生物生长［９］，干旱会改变土壤中的微生

物群落结构，并导致微生物群落的活动减弱，同时伴随着微生物生物量的逐渐降低［１０］。
对于干旱期间生态系统响应的研究已经十分深入，干旱可以在一定程度上改变土壤养分和微生物群落等

环境因子和生物因子［１１］。 但是关于干旱后生态系统如何应对，以及干旱事件结束后干旱历史影响是否持续

（即是否有遗留效应）的认知仍然十分有限［１２］。 同时我们注意到水分匮缺引起的长时间干旱和随后复水的

连续事件是许多陆地表层土壤的共同特征［１３］。 对于干旱及复水事件，有学者认为干旱对土壤过程的影响有

可能是干旱后的复水过程引起的［１４］，这是一个重要且高度动态变化的时期，与土壤过程的变化息息相

关［１４—１５］。 干旱及复水事件不仅深刻影响了植物群落，也调控着土壤微生物群落［１６］。 土壤微生物是土壤过程

中的有机物分解、养分矿化和土壤结构的关键参与者［１７］，是生物地球化学循环的关键驱动因素［１６］，且对土壤

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４５ 卷　
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环境的变化十分敏感［１１］。 土壤微生物产生的胞外酶是生态系统中有机质分解和养分循环的生物催化剂，土
壤微生物胞外酶活性通常用来表征土壤微生物活动的强度与养分需求［１８—１９］。 因此，探索干旱及复水对微生

物群落及其胞外酶活性的影响，对于理解降水模式改变对森林土壤碳动态的影响至关重要。
与温带森林相比，亚热带森林的平均净生态系统生产力较高，占全球森林的 ８％［２０］。 并且受西太平洋副

热带高压系统的影响，亚热带地区经常遭受季节性干旱［２１］。 然而，当前全球气候变化的控制性实验主要开展

于北方地区和温带森林［２２—２３］，亚热带森林受到的关注相对较少。 因此，本研究通过探讨复水后历史干旱对南

亚热带常绿阔叶林土壤微生物群落及其胞外酶活性的遗留效应，以期增加对全球气候变化下历史干旱在复水

过程对亚热带森林生态系统影响的理解。

１　 研究区概况

鼎湖山国家级自然保护区（１１２°３０′３９″—１１２°３３′４１″Ｅ，２３°０９′２１″—２３°１１′３０″Ｎ）位于我国广东省肇庆市东

北部，是国家级自然保护区，总面积 １１．３３ ｋｍ２。 该区域属于典型的南亚热带季风气候，年平均气温 ２０．９ ℃，
最热月（７ 月）平均气温 ２８．０ ℃，最冷月（１ 月）平均气温 １２．６ ℃，年平均相对湿度为 ８０％，年平均降水量 １９２７
ｍｍ，年均蒸发量 １１１５ ｍｍ，４ 月至 ９ 月为雨季，１０ 月至次年 ３ 月为旱季，雨季雨量占全年降雨量的 ７５％。 地带

性植被为南亚热带季风常绿阔叶林，平均林龄约为 ４００ 年，群落结构复杂，郁闭度约为 ９５％，荷木（ Ｓｃｈｉｍａ
ｓｕｐｅｒｂａ）、锥栗（Ｃａｓｔａｎｏｐｓｉｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉａ）和厚壳桂（Ｃｒｙｐｔｏｃａｒｙａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）等为优势树种，样地所处的土壤类型为

赤红壤［２４］。

２　 材料与方法

２．１　 实验设计

２０１３ 年 ６ 月，在鼎湖山季风林内，选取坡度、坡向、海拔和群落结构基本一致的地段建立野外降水实验控

制平台［１１］。 实验包括 ２ 种处理：①干旱处理：年降水量减少 ５０％（Ｄ）；②对照：自然降水（ＣＫ）。 每个处理 ３
个重复，共建立 ６ 个 ５ ｍ×５ ｍ 的样方。 其中，Ｄ 处理的样方设置如下：用硬塑板将每个样方围起，硬塑板插入

地表 ０．３ ｍ，以阻止地表径流和浅层地下径流的流入，但不影响深层土壤的水分运动，地上部分高出地表 １ ｍ。
样方上方 １ ｍ 处搭建面积为样方面积一半的凹槽状无色透明遮雨棚。 在 Ｄ 处理的样方内，每次自然降水时，
遮雨棚将拦截 ５０％的降雨量，雨水经遮雨棚直接排出样方外，从而达到减少 ５０％降水量的效果。 每次降水结

束后，收集遮雨棚上的凋落物并回归至相对应的样方地表之上，以避免由凋落物的输入减少所致的误差。
２．２　 样品采集

本研究的土壤样品的采集时间为 ２０２１ 年 １２ 月 １４ 日，为鼎湖山的低温干燥季节［２５］。 在每个样方内分别

随机选取 ５ 个点，去除表层土壤之上的凋落物，用内径 ２．５ ｃｍ 的土钻分别钻取表层 ０—１０ ｃｍ 及 １０—２０ ｃｍ 的

土壤样品，每个样品由 ５ 钻同一土层的土壤混合而成，按层次装入对应编号的样品袋中，共 １２ 个样品。 土壤

样品去除其中可见的石头、根系和动植物残体，并过 ２ ｍｍ 筛，均匀混合后，一份置于⁃ ２０ ℃冰箱中保存用于测

定土壤微生物生物量及群落结构，另一份新鲜土壤测定土壤含水量、硝态氮、氨态氮含量及土壤微生物胞外酶

活性，剩余土壤样品风干后保存用于测定有机碳、总氮、总磷及后续培养实验。
２．３　 培养试验设计方案

室内培养试验于 ２０２２ 年 １２ 月 １５ 日开始，历时 ３０ ｄ。 具体实验过程如下：分别称取干旱处理组（Ｄ）和对

照组（ＣＫ）的风干土壤样品 ３８ ｇ，根据测得的土壤田间持水量和风干土含水量，分别按照田间持水量的 ４０％、
６０％和 ８０％水分梯度对土壤进行处理，使得最终培养土壤含水量为田间持水量的 ４０％、６０％和 ８０％，代表土壤

状态分别为干燥、较湿润和湿润。 将土壤放入 ５０ ｍＬ 离心管中，置于温度为 ２５ ℃、湿度为 ８０％的培养箱中，进
行三天预培养后，再开始为期一个月的正式培养。 培养试验设置了三个水分梯度、两个土层、三个重复，共计

３６ 个样品。 培养结束后，将土壤取出进行与培养前土壤相同的指标测定。

３　 １７ 期 　 　 　 曾江涛　 等：复水后历史干旱对南亚热带常绿阔叶林土壤微生物及其胞外酶活性的遗留效应 　
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２．４　 测定方法

２．４．１　 土壤理化性质测定

本研究采用电位法测定森林土壤 ｐＨ 值，用重铬酸钾⁃外加热法测定土壤有机碳（ＳＯＣ）含量；用半微量凯

氏法测定土壤总氮（ＴＮ）含量；用硫酸⁃高氯酸消煮⁃钼锑抗比色法测定土壤总磷（ＴＰ）含量；用流动分析仪

（Ｓｋａｌａｒ Ｓａｎ＋＋）测定氨态氮（ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ）和硝态氮（ＮＯ－

３ ⁃Ｎ）含量［２６］。
２．４．２　 土壤微生物生物量的测定

土壤微生物生物量及群落结构采用磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）法进行测定，确定微生物的类群，每种脂肪酸的

浓度基于碳内标 １９：０ 的浓度来计算［２６］。 根据已有的研究结果按照标准命名法分类所测的 ＰＬＦＡ［９，２７—２８］，
１４：０ｉｓｏ、１５：０ｉｓｏ、１５：０ａｎｔｅｉｓｏ、１６：０ｉｓｏ、１７：０ａｎｔｅｉｓｏ、１７：０ｉｓｏ 和 １８：０ｉｓｏ 用来指示革兰氏阳性菌；１６：１ω７ｃ、
１７：０ｃｙｃｌｏω７ｃ、１８：１ω７ 和 １９：０ｃｙｃｌｏω７ｃ 用来指示革兰氏阴性菌；１８：２ω６ｃ、１８：１ω９ｃ 用来指示真菌；１６：０
１０⁃ｍｅｔｈｙｌ、１７：０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ、１８：０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ 用来指示放线菌；１６：１ω５ｃ 用来指示丛枝菌根真菌；革兰氏阳性菌和

革兰氏阴性菌的 ＰＬＦＡ 之和为总细菌 ＰＬＦＡ；其他种类如 １４：０ａｎｔｅｉｓｏ、１４：０、１５：０、１６：０ａｎｔｅｉｓｏ、１６：０、１７：０ω８ｃ、
１７：０和 １８：０ 仍然用来计算微生物生物量和群落组成。 此外，真菌细菌比（Ｆ：Ｂ）和革兰氏阳性阴性细菌比

（Ｇ＋：Ｇ－）的比值，分别为真菌磷脂脂肪酸含量与细菌磷脂脂肪酸含量的比值及革兰氏阳性细菌磷脂脂肪酸含

量与革兰氏阴性细菌磷脂脂肪酸含量的比值。
２．４．３　 土壤微生物胞外酶活性的测定

分析采用微孔板荧光法，利用底物与酶水解释放 ４⁃甲基伞形酮酰（４⁃ＭＵＢ）进行荧光检测［２６，２９］。 本研究

主要测定纤维素水解酶（ＣＢＨ）、β⁃木糖苷酶（ＢＸ）、酸性磷酸酶（ＡＰ）、β⁃半乳糖苷酶（ＧＡＬ）、β⁃Ｎ 乙酰胺基葡

萄糖苷酶（ＮＡＧ）和 β⁃葡萄糖苷酶（ＢＧ）６ 种酶活性，其中 ＣＢＨ、ＢＧ 和 ＢＸ 是参与土壤纤维素降解的重要酶，再
加上 ＧＡＬ，这 ４ 种酶表示土壤微生物碳获取酶活性；ＮＡＧ 参与氮循环中几丁质和肽聚糖的降解，表示土壤微

生物氮获取酶活性；ＡＰ 可水解土壤磷循环中的重要底物磷酸多糖和磷酸酯，表示土壤微生物磷获取酶活性。
酶碳氮比（Ｅｎｚ⁃Ｃ ∶Ｎ）、碳磷比（Ｅｎｚ⁃Ｃ ∶Ｐ）和氮磷比（Ｅｎｚ⁃Ｎ∶Ｐ）的比值分别为碳获取酶与氮获取酶、碳获取酶与

磷获取酶和氮获取酶与磷获取酶的比值［３０—３１］。
２．５　 数据分析

使用 Ｅｘｃｅｌ 初步整理数据，然后使用 Ｒ ４．２．１ 对数据进行分析及作图。 显著性水平值均设定为 ０．０５。

３　 结果

３．１　 干旱处理对土壤本底理化性质和微生物群落的影响

从附录 １ 可以看出野外干旱处理（Ｄ）对 ＳＯＣ、ＴＮ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 的含量，碳氮比（Ｃ ∶Ｎ）、碳磷比（Ｃ ∶Ｐ）、氮磷比

（Ｎ∶Ｐ）及各类微生物磷脂脂肪酸含量，以及 Ｅｎｚ⁃Ｃ ∶Ｎ、Ｅｎｚ⁃Ｃ ∶Ｐ、Ｅｎｚ⁃Ｎ ∶Ｐ 有显著的影响，且土层深度（Ｓ）和水

分处理对绝大多数土壤性质有极显著的影响。 干旱处理和土壤深度对真菌、丛枝菌根真菌磷脂脂肪酸含量、
Ｆ∶Ｂ、ＧＡＬ 和 ＡＰ 活性及 Ｅｎｚ⁃Ｃ ∶Ｎ 和 Ｅｎｚ⁃Ｃ ∶Ｐ 有显著的交互作用。 干旱处理和水分处理只对 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 含量、Ｅｎｚ⁃
Ｃ∶Ｐ 显著的交互作用。 土壤深度和水分处理对土壤中各类微生物生物量的含量、ＣＢＨ 和 ＢＸ 活性及三类获取

酶活性比值有显著的交互作用。 干旱处理、土壤深度和水分处理三者只对 ＢＧ 和 ＧＡＬ 活性及三类获取酶活

性比值有显著的交互作用。
从表 １ 可以看出，土层深度会影响土壤基本理化性质和微生物活性，除 ＮＡＧ 活性在 ０—１０ ｃｍ 土层低于

１０—２０ ｃｍ 土层外，其它土壤理化和微生物活性普遍在 ０—１０ ｃｍ 土层高于 １０—２０ ｃｍ 土层。 在 ０—１０ ｃｍ 土

层中，干旱处理（Ｄ）显著降低了土壤真菌生物量，虽然也降低了土壤总微生物生物量和细菌生物量，但是差异

并不显著。 干旱处理没有影响土壤基本理化性质和土壤微生物胞外酶的活性，虽然结果表明干旱处理也降低

了 ＳＯＣ、ＴＮ、ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 的含量及 ＣＢＨ、ＢＸ、ＧＡＬ、ＮＡＧ 的活性，但是差异并不显著；此外，干旱处理增加了 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ
含量和 ＡＰ 活性，但差异也不显著。 在 １０—２０ ｃｍ 土层中，干旱处理显著降低了 ＳＯＣ 和 ＴＰ 含量，并抑制了

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４５ 卷　
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ＧＡＬ 和 ＢＧ 的活性，虽然结果表明干旱处理降低了 ＴＮ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ、ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 和三种磷脂脂肪酸含量，ＣＢＨ 和 ＮＡＧ
的活性，但是差异并不显著；另外，干旱处理增加了 ＢＸ 活性，但差异不显著。

表 １　 培养前不同土层干旱处理对土壤理化性质和微生物活性的影响

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｎ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ ｂｅｆｏｒｅ ｃｕｌｔｕｒｅ

指标
Ｉｎｄｉｃａｔｏｒ

单位
Ｕｎｉｔ

０—１０ ｃｍ 土层
０—１０ ｃｍ Ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ

１０—２０ ｃｍ 土层
１０—２０ ｃｍ Ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒ

对照
Ｃｏｎｔｒｏｌ

干旱
Ｄｒｏｕｇｈｔ Ｐ 对照

Ｃｏｎｔｒｏｌ
干旱

Ｄｒｏｕｇｈｔ Ｐ

土壤有机碳
Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｇ ／ ｋｇ ４５．７９±１．３８ ３８．４１±４．８７ ０．２２ ２８．６３±１．４３ ２２．２５±０．８１ ０．０２

土壤总氮
Ｔｏｔａｌ ｓｏｉｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｇ ／ ｋｇ ３．１５±０．０９ ２．８１±０．３５ ０．４０ ２．０７±０．１７ １．６１±０．０８ ０．０７

土壤总磷
Ｔｏｔａｌ ｓｏｉｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｇ ／ ｋｇ ０．３２±０．０１ ０．３３±０．０２ ０．６３ ０．３±０．００ ０．２８±０．０１ ０．０３

土壤氨态氮
Ｓｏｉｌ ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｍｇ ／ ｋｇ ６．２８±０．７１ ７．６９±０．２２ ０．１３ ４．９３±０．３２ ４．６４±０．７１ ０．７３

土壤硝态氮
Ｓｏｉｌ ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｍｇ ／ ｋｇ ６．５３±０．５０ ４．００±１．１４ ０．１１ ４．１９±０．６９ ３．５２±０．５４ ０．４９

总磷脂脂肪酸
Ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡ ｎｇ ／ ｇ ２４０１．７２±２５０．１３ １４８５．１１±４０６．４５ ０．１３ １８８９．８５±３１５．８０ １２８０．１１±８３．０２ ０．１４

细菌磷脂脂肪酸
Ｂａｃｔｅｒｉａ ＰＬＦＡ ｎｇ ／ ｇ １１９１．６１±１４６．３３ ７６８．７２±２２１．８４ ０．１９ １００７．０５±１６０．２０ ６６０．７６±３６．６２ ０．１０

真菌磷脂脂肪酸
Ｆｕｎｇａｌ ＰＬＦＡ ｎｇ ／ ｇ １８６．９３±１７．７９ １０６．３９±１６．４１ ０．０３ １４９．０５±３１．１９ １１３．９５±１２．９１ ０．３６

纤维二糖水解酶
Ｃｅｌｌｏｂｉｏｓｅ ｈｙｄｒｏｌａｓｅ ｎｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１ ２７．７２±１．２０ ２６．０９±７．２６ ０．８４ １８．１８±１．９８ １４．０３Ａ±２．２５ ０．２４

β⁃木糖苷酶
β⁃Ｘｙｌｏｓｉｄａｓｅ ｎｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１ １９．５７±２．７２ １５．１３±２．２８ ０．２８ １２．６６±１．３２ １４．１５±１．４９ ０．５０

酸性磷酸酶
Ａｃｉｄ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ｎｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１ １１１．７０±８．１３ １２６．５７±１２．０７ ０．３６ ９３．４９±９．６０ ９４．９１±４．７２ ０．９０

β⁃半乳糖苷酶
β⁃Ｇａｌａｃｔｏｓｉｄａｓｅ ｎｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１ ７．２６±１．９５ ６．５０±２．５１ ０．８２ ８．０９±１．５２ ３．０３±０．７３ ０．０４

Ｎ⁃乙酰⁃氨基葡萄糖
苷酶 ＮＡＧ ｎｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１ ２６．１１±４．８６ １４．９４±３．２７ ０．１３ ３２．３０±６．０９ ２１．７６±６．７９ ０．３１

β⁃葡萄糖苷酶
β⁃Ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ ｎｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１ ８９．１９±７．７４ ９６．４９±２６．３３ ０．８０ ８２．３６±１０．７６ ３０．８８±８．４５ ０．０２

　 　 ＰＬＦＡ：磷脂脂肪酸 Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ；ＮＡＧ：Ｎ⁃乙酰⁃氨基葡萄糖苷酶 Ｎ⁃Ａｃｅｔｙｌ⁃ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎａｓｅ

３．２　 历史干旱下不同水分处理对土壤理化性质的影响

在 ０—１０ ｃｍ 土层中，水分处理对土壤基本理化性质并没有显著影响。 历史干旱处理（Ｄ）在 ６０％和 ８０％
水分处理下显著降低了 Ｃ∶Ｐ，在三个水分梯度下都显著降低了 Ｎ ∶Ｐ，虽然结果表明历史干旱处理也降低了

ＳＯＣ、ＴＮ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 的含量，但是差异并不显著（Ｐ＞０．０５）；此外，历史干旱处理增加了 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 含量，但差异也不

显著（Ｐ＞０．０５）（表 ２）。
在 １０—２０ ｃｍ 土层中，对照样地（ＣＫ）ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 含量有随水分增加而增加的趋势，且 ８０％水分处理下 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ

含量显著高于 ４０％水分处理，历史干旱样地 Ｃ∶Ｎ 也有随水分增加而增加然后降低的趋势，且 ６０％水分处理显

著高于 ８０％水分处理。 历史干旱处理土壤在 ４０％和 ８０％水分处理下 ＳＯＣ 含量、Ｃ∶Ｎ 和 Ｃ∶Ｐ 显著降低，在 ４０％
水分处理下 Ｎ∶Ｐ 显著降低，同时结果也表明历史干旱处理也降低了 ＴＮ 含量和 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 含量，但是差异并不显

著（Ｐ＞０．０５）（表 ２）。
３．３　 历史干旱下不同水分处理对土壤微生物群落及其胞外酶的影响

在 ０—１０ ｃｍ 土层中，６０％和 ８０％水分处理显著降低了历史干旱样地（Ｄ）Ｇ＋：Ｇ－，８０％水分处理显著降低

了对照样地（ＣＫ）Ｇ＋：Ｇ－。 此外水分处理对总磷脂脂肪酸（Ｔｏｔ ＰＬＦＡ）、细菌磷脂脂肪酸（Ｂａｃ ＰＬＦＡ）、真菌磷

５　 １７ 期 　 　 　 曾江涛　 等：复水后历史干旱对南亚热带常绿阔叶林土壤微生物及其胞外酶活性的遗留效应 　
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脂脂肪酸（Ｆｕｎ ＰＬＦＡ）、放线菌磷脂脂肪酸（Ａｃｔｉ ＰＬＦＡ）含量的影响基本一致，四个指标在历史干旱样地表现

为 ４０％ ＝ ６０％＜８０％，在对照样地表现为 ６０％＜４０％＜８０％，但两样地中四个指标在三个水分处理间均无显著差

异（Ｐ＞０．０５）（图 １）。

表 ２　 历史干旱处理后不同土层中水分处理对土壤基础理化性质的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ ａｆｔｅｒ ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｎ ｓｏｉｌ ｂａｓｉｃ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

土层
Ｌａｙｅｒ

指标
Ｉｎｄｉｃａｔｏｒ

单位
Ｕｎｉｔ

４０％水分
４０％ Ｍｏｉｓｔｕｒｅ

６０％水分
６０％ Ｍｏｉｓｔｕｒｅ

８０％水分
８０％ Ｍｏｉｓｔｕｒｅ

对照
Ｃｏｎｔｒｏｌ

历史干旱
Ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ
ｄｒｏｕｇｈｔ

对照
Ｃｏｎｔｒｏｌ

历史干旱
Ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ
ｄｒｏｕｇｈｔ

对照
Ｃｏｎｔｒｏｌ

历史干旱
Ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ
ｄｒｏｕｇｈｔ

０—１０ ｃｍ 土壤有机碳 ｇ ／ ｋｇ ３８．１５Ａａ ３４．４３Ａａ ４３．５１Ａａ ３３．６８Ａａ ４２．６３Ａａ ３３．００Ａａ

土壤总氮 ｇ ／ ｋｇ ２．７３Ａａ ２．３０Ａａ ２．７７Ａａ ２．１９Ａａ ２．７７Ａａ ２．２５Ａａ

土壤总磷 ｇ ／ ｋｇ ０．２９Ａａ ０．２９Ａａ ０．３０Ａａ ０．２９Ａａ ０．３０Ａａ ０．２９Ａａ

土壤氨态氮 ｍｇ ／ ｋｇ ６４．１５Ａａ ５９．１６Ａａ ８７．８２Ａａ ７１．０８Ａａ ８７．８２Ａａ ７６．３６Ａａ

土壤硝态氮 ｍｇ ／ ｋｇ ２．０５Ａａ ４．１３Ａａ ２．６５Ａａ ３．９１Ａａ ３．１０Ａａ ４．０９Ａａ

碳氮比 ／ １３．９８Ａａ １４．９３Ａａ １５．６８Ａａ １５．３１Ａａ １５．４４Ａａ １４．５７Ａａ

碳磷比 ／ １３１．９７Ａａ １１６．０５Ａａ １４４．０６Ａａ １１６．７７Ａｂ １４１．０１Ａａ １１３．６３Ａｂ

氮磷比 ／ ９．４４Ａａ ７．７６Ａｂ ９．１８Ａａ ７．６２Ａｂ ９．１６Ａａ ７．７９Ａｂ

１０—２０ ｃｍ 土壤有机碳 ｇ ／ ｋｇ ２６．５８Ａａ １９．０１Ａｂ ２５．５６Ａａ ２０．５３Ａａ ２４．９２Ａａ １７．５８Ａｂ

土壤总氮 ｇ ／ ｋｇ １．７８Ａａ １．４５Ａａ １．７１Ａａ １．４２Ａａ １．７１Ａａ １．４２Ａａ

土壤总磷 ｇ ／ ｋｇ ０．２６Ａａ ０．２６Ａａ ０．２６Ａａ ０．２４Ａａ ０．２６Ａａ ０．２５Ａａ

土壤氨态氮 ｍｇ ／ ｋｇ ５８．３０Ｂａ ５４．０２Ａａ ７０．７３ＡＢａ ６３．６４Ａａ ７６．８５Ａａ ６５．００Ａａ

土壤硝态氮 ｍｇ ／ ｋｇ ２．７９Ａａ ２．８７Ａａ ２．４６Ａａ ２．８４Ａａ ２．５０Ａａ １．１６Ａａ

碳氮比 ／ １５．００Ａａ １３．１３ＡＢｂ １５．００Ａａ １４．４３Ａａ １４．５８Ａａ １２．３Ｂｂ

碳磷比 ／ １０３．０８Ａａ ７３．４７Ａｂ ９７．３６Ａａ ８５．１０Ａａ ９４．２９Ａａ ７０．１０Ａｂ

氮磷比 ／ ６．８８Ａａ ５．６０Ａｂ ６．５０Ａａ ５．８８Ａａ ６．４８Ａａ ５．６８Ａａ

　 　 不同大写字母表示同一干旱处理不同水分处理间存在显著差异，不同小写字母表示相同水分处理不同干旱处理间存在显著差异（Ｐ＜０．０５）

历史干旱处理在土壤 ６０％水分处理下显著降低了 Ｔｏｔ ＰＬＦＡ、Ｂａｃ ＰＬＦＡ、Ａｃｔｉ ＰＬＦＡ 的含量，在 ８０％水分处

理下显著降低了 Ｆｕｎ ＰＬＦＡ 含量，虽然历史干旱处理在其它水分处理下也降低了以上四种磷脂脂肪酸含量，
在 ６０％和 ８０％水分处理下降低了 Ｆ：Ｂ，但是差异并不显著（Ｐ＞０．０５）（图 １）。

在 １０—２０ ｃｍ 土层中，历史干旱样地（Ｄ）Ｆｕｎ ＰＬＦＡ 含量在 ６０％水分处理下显著低于 ４０％水分处理，６０％
和 ８０％水分处理显著降低了对照样地（ＣＫ）Ｇ＋：Ｇ－，对照样地 Ｔｏｔ ＰＬＦＡ、Ｂａｃ ＰＬＦＡ、Ａｃｔｉ ＰＬＦＡ 的含量在 ６０％
水分处理下最高，而历史干旱样地 Ｔｏｔ ＰＬＦＡ、Ｂａｃ ＰＬＦＡ、Ａｃｔｉ ＰＬＦＡ 及 Ｆ：Ｂ 在 ６０％水分处理下最低，在 ４０％水

分处理下最高，然而它们在各水分间差异不显著（Ｐ＞０．０５）（图 ２）。
历史干旱处理土壤在 ６０％水分处理下显著降低了 Ｂａｃ ＰＬＦＡ 和 Ｆｕｎ ＰＬＦＡ 含量。 虽然历史干旱处理降低

了 Ｔｏｔ ＰＬＦＡ 和 Ａｃｔｉ ＰＬＦＡ 含量，但是差异并不显著；另外，历史干旱处理增加了 Ｆ：Ｂ 和 Ｇ＋：Ｇ－，但差异也不显

著（Ｐ＞０．０５）（图 ２）。
从图 ３ 可以看出各处理下微生物类群相对丰度最高的是革兰氏阳性细菌（Ｇ＋），其次是革兰氏阴性细菌

（Ｇ－）或放线菌（Ａｃｔｉ），以及真菌（Ｆｕｎ）和丛枝菌根真菌（ＡＭＦ）。 两个土层中 Ｇ＋、Ｆｕｎ、Ａｃｔｉ、ＡＭＦ 相对丰度在

各水分处理下基本一致。 两个土层中，历史干旱处理对 Ｇ＋影响表现为各水分处理下历史干旱样地（Ｄ）土壤

Ｇ＋相对丰度普遍高于对照样地（ＣＫ）但无显著差异（Ｐ＞０．０５）；对 Ｇ－、Ｆｕｎ、Ａｃｔｉ、ＡＭＦ 相对丰度无影响。
两个土层中水分处理对土壤微生物胞外酶活性影响呈现出随水分上升而先上升后下降或一直上升两种

趋势。 两个土层特别是 １０—２０ ｃｍ 土层以前一种趋势为主。 在 ０—１０ ｃｍ 土层中，对照样地（ＣＫ）中 ＣＢＨ、
ＢＸ、ＮＡＧ 活性在 ６０％水分处理下显著高于 ４０％水分处理，ＡＰ 活性在 ４０％水分处理下显著低于其他水分处

理，Ｅｎｚ⁃Ｃ ∶Ｐ 在 ４０％水分处理下显著高于 ８０％水分处理；历史干旱样地（Ｄ）中 ＣＢＨ 活性和 Ｅｎｚ⁃Ｎ ∶Ｐ 在 ８０％水
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图 １　 历史干旱处理后 ０—１０ ｃｍ 土层中不同水分培养下各类土壤 ＰＬＦＡ 含量

Ｆｉｇ．１　 ＰＬＦＡ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｃｕｌｔｕｒｅｓ ａｔ ０—１０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ ａｆｔｅｒ ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

不同大写字母表示同一干旱处理不同水分处理间存在显著差异，不同小写字母表示相同水分处理不同干旱处理间存在显著差异（Ｐ＜

０．０５）；Ｄ：历史干旱处理 Ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ；ＣＫ：对照处理 Ｃｏｎｔｒｏｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ；ＰＬＦＡ：磷脂脂肪酸 Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ；Ｂａｃ：细菌

Ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｆｕｎ：真菌 Ｆｕｎｇａｌ；Ａｃｔｉ：放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｓ；Ｆ：Ｂ：真菌细菌比 Ｆｕｎｇｉ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａ ｒａｔｉｏ；Ｇ＋：Ｇ－：革兰氏阳性与革兰氏阴性细菌之比 Ｇｒａｍ

－ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｔｏ ｇｒａｍ－ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｒａｔｉｏ

分处理下显著高于 ４０％水分处理。 历史干旱处理土壤在 ４０％水分处理下显著抑制了 Ｅｎｚ⁃Ｎ∶Ｐ（表 ３）。
在 １０—２０ ｃｍ 土层中历史干旱样地 ＣＢＨ 活性和 ＢＸ 活性在 ６０％水分处理下显著高于 ８０％水分处理。 对

照样地土壤 ＣＢＨ 活性在 ６０％水分处理下显著高于 ４０％水分处理，ＢＸ 活性在三个水分处理之间都有显著性差

异，ＧＡＬ 活性在 ４０％水分处理下显著低于 ６０％和 ８０％水分处理，Ｅｎｚ⁃Ｎ∶Ｐ 在 ８０％水分处理下显著高于 ４０％水

分处理。 历史干旱处理土壤在 ４０％水分处理下显著提高了 ＣＢＨ 和 ＢＸ 活性，在 ４０％水分处理和 ６０％水分处

理下均显著提高了 ＡＰ 和 ＢＧ 活性，历史干旱处理也提高了 ４０％水分处理下其它酶活性及三种酶比值，但是差

异不显著（Ｐ＞０．０５）（表 ３）。
从图 ４ 可以看出培养前干旱样地（Ｄ）和对照样地（ＣＫ）土壤微生物组成不在一个区域，培养后两土层微

生物组成同样不在一个区域。 ０—１０ ｃｍ 历史干旱样地土壤微生物组成和对照样地土壤微生物组成能够清晰

的分为两个区域，１０—２０ ｃｍ 历史干旱样地土壤微生物组成和对照样地土壤微生物组成能划为两个区域但两

区域重叠较多，并且培养前干旱样地和对照样地土壤微生物组成分别在 １０—２０ ｃｍ 历史干旱样地土壤微生物

组成和对照样地土壤微生物组成的两个区域内，０—１０ ｃｍ 对照土壤离培养前土壤距离比 ０—１０ ｃｍ 干旱土壤

离培养前土壤距离远。

７　 １７ 期 　 　 　 曾江涛　 等：复水后历史干旱对南亚热带常绿阔叶林土壤微生物及其胞外酶活性的遗留效应 　
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图 ２　 历史干旱处理后 １０—２０ ｃｍ 土层中不同水分培养下各类土壤 ＰＬＦＡ 含量

Ｆｉｇ．２　 ＰＬＦＡ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｃｕｌｔｕｒｅｓ ａｔ １０—２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ ａｆｔｅｒ ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

不同大写字母表示同一干旱处理不同水分处理间存在显著差异，不同小写字母表示相同水分处理不同干旱处理间存在显著差异（Ｐ＜０．

０５）；Ｄ：历史干旱处理 Ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ；ＣＫ：对照处理 Ｃｏｎｔｒｏｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ；ＰＬＦＡ：磷脂脂肪酸 Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ；Ｂａｃ：细菌

Ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｆｕｎ：真菌 Ｆｕｎｇａｌ；Ａｃｔｉ：放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｓ；Ｆ：Ｂ：真菌细菌比 Ｆｕｎｇｉ ｔｏ ｂａｃｔｅｒｉａ ｒａｔｉｏ；Ｇ＋：Ｇ－：革兰氏阳性与革兰氏阴性细菌之比

Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｔｏ ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｒａｔｉｏ

从图 ４ 可以看出 ０—１０ ｃｍ 四个处理间土壤微生物组成可以完全分开为四个区域，其中 ４０％水分处理和

８０％水分处理与培养前土壤的距离及 ４０％水分处理和 ８０％水分处理间的距离类似于等边三角形，６０％水分处

理位于此三角形内且与 ４０％水分处理距离最远，与其它两个处理的距离相近。 １０—２０ ｃｍ 中 ４０％水分处理可

以和其他处理完全分开，８０％水分处理和培养前土壤可以清晰的分开，而 ６０％水分处理和 ８０％水分处理及培

养前在一个区域内。 培养前 ０—１０ ｃｍ 土壤微生物分布区域囊括了培养前 １０—２０ ｃｍ 土壤微生物的分布区

域，但重叠区域较小。
由图 ５ 的 ＲＤＡ 分析可以看出培养前土壤和培养后土壤完全区分开。 其中，培养前土壤在 ＲＤＡ 分析中可

以清晰的分为历史干旱样地（Ｄ）土壤和对照样地（ＣＫ）土壤；培养后土壤在 ＲＤＡ 分析中可以清晰的分为 ０—
１０ ｃｍ 土壤和 １０—２０ ｃｍ 土壤。 ０—１０ ｃｍ 土壤可以较好的分为历史干旱样地土壤和对照样地土壤，１０—２０
ｃｍ 土壤能分为历史干旱样地土壤和对照样地土壤但有大量重叠区域。 对环境因子和微生物进行分析，发现

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 和 ＣＢＨ、Ｅｎｚ⁃Ｃ ∶Ｎ 决定了培养前对照样地土壤的微生物结构，ＣＢＨ 和 Ｅｎｚ⁃Ｃ ∶Ｎ 决定了培养前干旱样地

土壤的微生物结构。 ＢＸ 和 Ｃ∶Ｎ 决定了 ０—１０ ｃｍ 土层培养后对照样地水分培养土壤的微生物结构，而 ０—１０
ｃｍ 土层培养后历史干旱样地水分培养土壤的微生物结构受到所有理化性质及酶活性的影响。
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图 ３　 历史干旱处理后 ０—１０ ｃｍ 和 １０—２０ ｃｍ 土层中各水分处理下各类磷脂脂肪酸相对丰度
Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｖａｒｉｏｕｓ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ ｉｎ ０—１０ ｃｍ ａｎｄ １０—２０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｗａｔｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ａｆｔｅｒ
ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ
Ｄ：历史干旱处理 Ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ；ＣＫ：对照处理 Ｃｏｎｔｒｏｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ；Ｇ＋：革兰氏阳性细菌 Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｇ－：革兰氏阴性细菌
Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｆｕｎ：真菌 Ｆｕｎｇｉ；Ａｃｔｉ：放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｓ；ＡＭＦ：丛枝菌根真菌 Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ

表 ３　 历史干旱处理后不同土层中各水分处理土壤微生物胞外酶活性指标

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ ｕｎｄｅｒ ｖａｒｉｏｕｓ ｗａｔｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ ａｆｔｅｒ ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ

ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

土层
Ｌａｙｅｒ

指标
Ｉｎｄｉｃａｔｏｒ

单位
Ｕｎｉｔ

４０％水分
４０％ Ｍｏｉｓｔｕｒｅ

６０％水分
６０％ Ｍｏｉｓｔｕｒｅ

８０％水分
８０％ Ｍｏｉｓｔｕｒｅ

对照
Ｃｏｎｔｒｏｌ

历史干旱
Ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ
ｄｒｏｕｇｈｔ

对照
Ｃｏｎｔｒｏｌ

历史干旱
Ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ
ｄｒｏｕｇｈｔ

对照
Ｃｏｎｔｒｏｌ

历史干旱
Ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ
ｄｒｏｕｇｈｔ

０—１０ ｃｍ 纤维二糖水解酶 ｎｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１ ２．７６Ｂａ ２．５３Ｂａ ７．２０Ａａ ５．０６ＡＢａ ５．４８ＡＢａ ６．３９Ａａ

β⁃木糖苷酶 ｎｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１ ２７．３４Ｂａ ２６．７１Ａａ ３９．６１Ａａ ３７．０２Ａａ ３２．５１ＡＢａ ３０．３４Ａａ

酸性磷酸酶 ｎｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１ ２１２．８２Ｂａ ２１８．４４Ａａ ２８１．８６Ａａ ３０２．３０Ａａ ３２０．７１Ａａ ２８５．６８Ａａ

β⁃半乳糖苷酶 ｎｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１ １４１．１６Ａａ １４０．７８Ａａ １６６．１１Ａａ ２１６．７７Ａａ １４５．３９Ａａ １９８．３９Ａａ

Ｎ⁃乙酰⁃氨基葡萄糖苷酶 ｎｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１ ２５３．１５Ｂａ １８３．２１Ａａ ３８１．１３Ａａ ３１１．１０Ａａ ３２９．９６ＡＢａ ３２６．６６Ａａ

β⁃葡萄糖苷酶 ｎｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１ ３３６．９５Ａａ ２８２．８０Ａａ ３５７．７１Ａａ ３９０．９０Ａａ ３７０．５７Ａａ ３９６．４５Ａａ

碳与氮获取酶活性之比 ／ ２．０２Ａａ ２．５４Ａａ １．５２Ａａ ２．１４Ａａ １．６８Ａａ １．９６Ａａ

碳与磷获取酶活性之比 ／ ２．３９Ａａ ２．１０Ａａ ２．０３ＡＢａ ２．１５Ａａ １．７５Ｂａ ２．２６Ａａ

氮与磷获取酶活性之比 ／ １．１９Ａａ ０．８３Ｂｂ １．３７Ａａ １．０３ＡＢａ １．０４Ａａ １．１５Ａａ

１０—２０ ｃｍ 纤维二糖水解酶 ｎｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１ ０．３９Ｂｂ ２．５４ＡＢａ ２．９５Ａａ ２．８７Ａａ ２．０２ＡＢａ ２．２３Ｂａ

β⁃木糖苷酶 ｎｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１ １１．５５Ｃｂ １８．５３ＡＢａ ２１．１３Ａａ ２０．９１Ａａ １７．４０Ｂａ １４．１１Ｂａ

酸性磷酸酶 ｎｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１ ２０２．９９Ａｂ ２８９．６３Ａａ ２８４．８４Ａｂ ３４２．０９Ａａ ２７３．３６Ａａ ３２２．８１Ａａ

β⁃半乳糖苷酶 ｎｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１ ９８．３８Ｂａ １２８．５１Ａａ １７２．５０Ａａ １６８．５０Ａａ １６９．０１Ａａ １３２．９３Ａａ

Ｎ⁃乙酰⁃氨基葡萄糖苷酶 ｎｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１ １３０．３０Ａａ １９５．６４Ａａ ２７２．７８Ａａ ２７８．７７Ａａ ２７６．２２Ａａ ２６１．５５Ａａ

β⁃葡萄糖苷酶 ｎｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１ １９０．６４Ａｂ ３２６．３０Ａａ ２８５．０３Ａｂ ３７１．８０Ａａ ３１３．１９Ａａ ３４７．３６Ａａ

碳与氮获取酶活性之比 ／ ２．３９Ａａ ２．５０Ａａ １．８０Ａａ ２．１０Ａａ １．８６Ａａ １．９０Ａａ

碳与磷获取酶活性之比 ／ １．５１Ａａ １．６３Ａａ １．６９Ａａ １．６５Ａａ １．８２Ａａ １．５４Ａａ

氮与磷获取酶活性之比 ／ ０．６４Ｂａ ０．６７Ａａ ０．９５ＡＢａ ０．８１Ａａ ０．９９Ａａ ０．８１Ａａ
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图 ４　 对历史干旱处理后两个土层中不同水分培养下土壤微生物磷脂脂肪酸组成的 ＰＣｏＡ 分析

Ｆｉｇ．４　 ＰＣｏＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｗａｔｅｒ ｃｕｌｔｕｒｅｓ ａｔ ｔｗｏ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ ａｆｔｅｒ

ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

Ｄ：历史干旱处理 Ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ；ＣＫ：对照处理 Ｃｏｎｔｒｏｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ；Ｐｅｒ：培养前 Ｐｒｅ－ｃｕｌｔｕｒｅ ｐｌｏｔｓ；ＰＣｏＡ 分析：主坐标分析 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ

ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ

４　 讨论

我们的结果表明长期干旱处理降低了 ＳＯＣ 和 ＴＮ，且显著降低了 １０—２０ ｃｍ 土壤的 ＳＯＣ 和 ＴＰ（表 １），这
可能是因为长时间的干旱降低了植物产量［３２］以及各类营养物质的下渗减少所导致［３３］。 对照样地总 ＰＬＦＡ 含

量及细菌和真菌 ＰＬＦＡ 含量比历史干旱样地高 ２５％—４５％（表 １），同时 １０—２０ ｃｍ 土层中对照样地与碳循环

相关的酶（ＢＧ、ＧＡＬ）显著高于历史干旱样地，此外，历史干旱导致 ０—１０ ｃｍ 土壤的 Ｇ＋：Ｇ－从 １．２８ 升高到 １．７８
（Ｐ＜０．０５），这和以往干旱对土壤微生物影响的研究结果相近［１１，１９，３４］。 上述历史干旱样地土壤微生物生物量

及其胞外酶活性的降低和 Ｇ＋：Ｇ－的显著升高表明相较于对照样地（ＣＫ），历史干旱样地（Ｄ）已处于较严重的

干旱的状态；结合附录 １、图 ４ 和图 ５，说明 ８ 年的干旱处理对森林土壤产生了巨大影响，即使在低温干燥季节

其微生物群落和理化性质也会和对照样地有本质上的不同。
复水处理后 １０—２０ ｃｍ 土壤中 ４０％和 ８０％水分处理下历史干旱土壤 ＳＯＣ 含量依然显著低于对照（表 １、

２），而各水分处理间无显著差异。 一些研究表明，历史干旱会导致 ＳＯＣ 的稳定性降低以及复水后土壤 ＣＯ２排

放的增加，本研究发现，即使在复水后，历史干旱对 ＳＯＣ 含量依然具有降低作用，显示出历史遗留效应［１０，２４］。
水分处理培养实验经常观察到土壤 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 的增加［３５］，本研究中培养后土壤 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 含量 １０ 倍于培养前土壤，

对照土壤 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 含量随复水量的增加而增加且有显著变化，但是历史干旱土壤却没有这种趋势（表 ２），这是

因为对照土壤的微生物生物量及其胞外酶活性在复水后很快恢复，而历史干旱抑制或改变了土壤微生物群落

及其胞外酶活性（表 １、图 ２、表 ３） ［３６］。 以往研究表明，低 Ｃ∶Ｎ 土壤中的 ＳＯＣ 更易被微生物分解，Ｃ ∶Ｎ 愈低意

味着土壤中 ＳＯＣ 分解速率愈高［３７］。 ０—１０ ｃｍ 土壤各水分处理间及干旱处理间 Ｃ ∶Ｎ 无差异，１０—２０ ｃｍ 历史

干旱土壤在各水分处理间 Ｃ∶Ｎ 有显著差异（表 ２），说明历史干旱和之后的复水可能对 ０—１０ ｃｍ 土壤有机质
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图 ５　 对历史干旱处理后两个土层中不同水分培养下理化性质和土壤微生物磷脂脂肪酸相关性的 ＲＤＡ 分析

Ｆｉｇ．５　 ＲＤＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｕｎｄｅｒ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｗａｔｅｒ ｃｕｌｔｕｒｅｓ ａｔ ｔｗｏ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ ａｆｔｅｒ ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

Ｄ：历史干旱处理 Ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ；ＣＫ：对照处理 Ｃｏｎｔｒｏｌ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ；Ｐｅｒ：培养前 Ｐｒｅ⁃ｃｕｌｔｕｒｅ ｐｌｏｔｓ；ＳＯＣ：土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ

ｃａｒｂｏｎ；Ｎ：土壤总氮 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；Ｐ：土壤总磷 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＮＯ３：土壤硝态氮含量 Ｓｏｉｌ ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔ；ＮＨ４：土壤氨态氮含

量 Ｓｏｉｌ ａｍｍｏｎｉａ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔ；Ｃ∶Ｎ：土壤有机碳含量与总氮含量之比 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｔｏ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔ；Ｃ∶Ｐ：土壤有

机碳含量与总磷含量之比 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｔｏ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔ；Ｎ∶Ｐ：土壤总氮含量与总磷含量之比 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｔｏ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｃｏｎｔｅｎｔ；ＣＢＨ：纤维二糖水解酶 Ｃｅｌｌｏｂｉｏｓｅ ｈｙｄｒｏｌａｓｅ；ＢＸ：β⁃木糖苷酶 β⁃Ｘｙｌｏｓｉｄａｓｅ；ＡＰ：酸性磷酸酶 Ａｃｉｄ

ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ；ＧＡＬ：β⁃半乳糖苷酶 β⁃Ｇａｌａｃｔｏｓｉｄａｓｅ；ＮＡＧ：Ｎ⁃乙酰⁃氨基葡萄糖苷酶 Ｎ⁃Ａｃｅｔｙｌ⁃ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎａｓｅ；ＢＧ：β⁃葡萄糖苷酶 β⁃Ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ；Ｅｎｚ⁃

Ｃ ∶Ｎ：碳获取酶活性与氮获取酶活性之比 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｈａｒｖｅｓｔｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｔｏ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｈａｒｖｅｓｔｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ；Ｅｎｚ⁃Ｃ ∶Ｐ：碳获取酶活性

与磷获取酶活性之比 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｈａｒｖｅｓｔｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｔｏ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｈａｒｖｅｓｔｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ；Ｅｎｚ⁃Ｎ∶Ｐ：氮获取酶活性与磷获取酶活性

之比 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｈａｒｖｅｓｔｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｔｏ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｈａｒｖｅｓｔｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ；ＲＤＡ 分析：冗余分析 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ

分解速率无显著影响。 但是在 １０—２０ ｃｍ 土层中，历史干旱土壤 Ｃ∶Ｎ 在 ４０％和 ８０％水分处理下显著降低，表
明其土壤有机质分解速率增加，从而导致其 ＳＯＣ 含量下降。 历史干旱增加了 ４０％水分处理下 ＳＯＣ 分解速率

可能是因为历史干旱增加了 ４０％水分处理下微生物活性及其胞外酶活性（表 ３），而 ８０％水分处理下 ＳＯＣ 分

解速率的升高则可能是因为土壤团聚体被破坏，其 ＳＯＣ 稳定性降低［１０，１６］。 此外，本实验区位于中国南亚热带

森林，通常被认为是受磷限制的生态系统［３７—３８］，历史干旱处理降低了各水分处理下的 Ｃ ∶Ｐ，但是各处理间 ＴＰ
含量基本无变化，因此是有机碳含量的降低导致了 Ｃ ∶Ｐ 的降低，而 Ｃ ∶Ｐ 越低表示磷有效性越高［３９］。 该结果

表明历史干旱可能会通过降低 ＳＯＣ 含量减轻土壤的磷限制，并且这一影响会在之后的降水或干旱后产生持

续的影响。 土壤 Ｎ∶Ｐ 是 Ｎ 饱和的诊断指标，同时也是土壤养分限制类型的敏感性指数［３８］。 本实验中土壤样

品 Ｎ∶Ｐ 为 ５．６—９．４４，略高于全国土壤 Ｎ∶Ｐ 的平均水平（５．２） ［３９］。 对 ０—１０ ｃｍ 土壤而言，历史干旱会显著降
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ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

低 Ｎ∶Ｐ，同时考虑 ＴＰ 含量变化情况，可以得出历史干旱会导致 ＴＮ 的大量流失；对 １０—２０ ｃｍ 土壤而言持续的

干旱可能引发 Ｎ 的限制（表 ２）。
本研究发现 ０—１０ ｃｍ 表层土壤在复水处理 ３０ 天后各类磷脂脂肪酸含量大幅度增加（表 ２），这与以往研

究相符［３６］，表明复水后微生物活性增加。 同时，１０—２０ ｃｍ 土壤在复水处理 ３０ 天后各类磷脂脂肪酸含量没有

明显增加（表 ２）可能是因为其养分含量的限制。 但是有两点值得关注。 第一是历史干旱处理或对照处理在

各复水处理间无显著差异，其次在 ６０％或 ８０％水分处理下历史干旱处理降低了几种微生物的磷脂脂肪酸含

量。 以往研究表明，水以资源、溶剂和运输介质三种基本方式影响微生物动力学［４０］。 然而随着对土壤干旱及

复水的不断研究，越来越多的证据表明水作为一种资源的作用实际上可能是它调节土壤过程的三个作用中最

不重要的一个，水作为溶剂和运输介质是至关重要的［１４］。 因为土壤中的大多数有机基质是水溶性的，它们的

代谢受溶液中化学物质从源到微生物的运动调节［４１］。 因此，可能是最低水分含量处理（４０％）在溶剂和运输

介质的功能方面可以满足微生物基本的生长需求，才导致各类磷脂脂肪酸含量在各复水处理间无显著差异。
此外，本研究是室内培养实验，没有考虑植物及温度的影响，主要目的是为了研究历史干旱及复水后对土壤的

影响。 相关野外原位研究表明，轻度的降水减少会增加土壤微生物生物量，但是会降低植物产量；土壤水分太

高则抑制微生物生长和代谢，但可能有利于植物生长；多数植物通过根际沉积作用产生植物物种特异的作用

来影响土壤微生物［４２—４３］。 因此在自然条件下各水分处理及历史干旱与对照间微生物的差异可能会被进一步

扩大［４４］。 许多研究发现历史干旱会对其结束后的事件产生持续影响，并且将这种影响称之为“遗留效

应” ［１２］。 这种“遗留效应”往往会降低微生物生物量［４５］，这可能是因为历史干旱改变了土壤中的微生物群落

使其对湿润后环境的不适应，导致了历史干旱土壤中微生物在复水后死亡率高于对照或者生长速率低于对

照［１４，４６］。 革兰氏阳性菌由于有更坚固的细胞壁而比革兰氏阴性菌系更能抵抗干旱，因而 Ｇ＋：Ｇ－的增加可能

表明干旱的发生［４７—４８］。 本研究中相同的复水处理下 １０—２０ ｃｍ 土壤 Ｇ＋：Ｇ－高于 ０—１０ ｃｍ 土壤，两土层土壤

在 ４０％水分处理下 Ｇ＋：Ｇ－高于其它水分处理，且在 ４０％水分处理下各个酶活性最低；此外，１０—２０ ｃｍ 土壤中

对照样地 Ｇ＋：Ｇ－在 ４０％水分处理下显著高于其它水分处理，而历史干旱样地 Ｇ＋：Ｇ－在各水分处理间却无显著

差异（附录 １、图 １、图 ２、表 ３）。 这些结果表明，相较 ０—１０ ｃｍ 土壤而言，１０—２０ ｃｍ 土壤可能更易受到干旱胁

迫，４０％水分处理下的土壤处于干旱状态，历史干旱的遗留效应导致 １０—２０ ｃｍ 土壤细菌对水分的敏感性降

低。 同时，Ｇ＋：Ｇ－的这些变化也表明水分胁迫可能是细菌群落的关键控制因素［４９］。 然而，我们的结果中并没

有发现遗留效应对微生物群落的显著影响（附录 １，图 １，图 ２，图 ３）。 该结果表明也许 ＰＬＦＡ 测定方法不够灵

敏未能捕捉更细致的群落结构变化，后期研究可以尝试采用 ＤＮＡ 测序等分子生物学的最新技术来检测群落

组成中的遗留效应［１０］。
土壤水分增加可提高土壤微生物胞外酶的活性，但是当土壤水分持续增加直至土壤变为厌氧环境时，底

物扩散和氧气含量的限制会抑制酶的活性［５０］，这与本研究的结果相一致。 本研究中大部分酶的活性表现为

４０％＜８０％≤６０％水分处理（表 ３），酶活性的这种表现也表明微生物在 ６０％水分处理下的代谢活动可能高于

其它水分处理［１９］。 此外，对酶活性在不同水分处理下的研究可以发现它和 Ｇ＋：Ｇ－在不同水分处理下的表现

十分的相似，因此本研究中土壤水分可能通过影响细菌群落的变化调节土壤微生物胞外酶活性［５１］，并且这种

机制在历史干旱土壤中依然存在。 从表 ３ 中还可以发现 １０—２０ ｃｍ 土壤中历史干旱的遗留效应导致 ４０％或

６０％水分处理下一些酶的活性显著高于对照，这可能是因为干旱样地土壤微生物胞外酶活性的降低（表 ２）致
使土壤微生物在再湿润阶段可以利用的底物净积累增多导致其分泌的酶增加［５２］。 在 ８０％水分处理下酶活性

并没有表现明显的遗留效应，这可能是高水分条件对微生物呼吸的限制导致两种样地土壤微生物胞外酶活性

差异的减少［５３］。 同时本研究的数据没有发现 ０—１０ ｃｍ 土壤微生物胞外酶活性有明显的遗留效应，这可能是

０—１０ ｃｍ 土壤中养分含量较高掩盖了历史干旱的遗留效应。 研究表明微生物群落对某一类营养元素需求越

高，土壤中这类获取酶活性越高，而微生物酶活性比率则可以表示微生物对获取 Ｃ、Ｎ 及 Ｐ 的微生物的需求及

营养限制［５４］，因此表 ３ 中 ０—１０ ｃｍ 对照样地 Ｅｎｚ⁃Ｃ ∶Ｐ 和 ＡＰ 酶活性随水分的增加而降低和增加，表明增加降
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水使得 ０—１０ ｃｍ 对照样地土壤微生物对 Ｐ 的需求相对于 Ｃ 的需求有所增加，而 ０—１０ ｃｍ 历史干旱样地与

１０—２０ ｃｍ 对照样地中 Ｅｎｚ⁃Ｎ∶Ｐ 随水分的增加而增加则表明增加水分使得土壤微生物对 Ｎ 的需求相对于 Ｐ
的需求有所增加，这与图 １、２ 及表 ２ 中土壤微生物生物量及 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 含量随水分的增加而增加相契合［５５］。
我们的结果表明水分处理和历史干旱及其遗留效应造成了不同处理土壤中土壤微生物群落的改变［５５］。

ＲＤＡ 分析表明 ＣＢＨ 和 Ｅｎｚ⁃Ｃ ∶Ｎ、ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 与培养前对照样地土壤微生物群落有显著正相关关系，ＣＢＨ 和 Ｅｎｚ⁃Ｃ

∶Ｎ 与培养前历史干旱样地土壤微生物群落有显著正相关关系（图 ５）；而 ＢＸ 和 Ｃ ∶Ｎ 与 ０—１０ ｃｍ 历史干旱及

对照样地土壤微生物群落有显著正相关关系，这些关系表明碳和氮是引起长期干旱及其复水后土壤微生物群

落结构变异的关键环境因子［５６—５７］。 ＣＢＨ 和 Ｅｎｚ⁃Ｃ ∶Ｎ 与历史干旱及对照土壤有显著相关性可能是因为采集

土壤样品时是树叶枯落的时期（１２ 月），因此凋落物的输入使得土壤微生物群落结构的改变同时导致了纤维

素水解酶活性的响应以及微生物对 Ｃ 和 Ｎ 相对需求的改变［５８］。 土壤 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 含量与对照样地的关系表明微

生物的生长受氮有效性的限制，环境中氮有效性越高，微生物的活性越强，繁殖也越快。 而土壤在复水后导致

微生物的大量繁殖，使得土壤中简单有机质快速消耗，导致微生物为分解难分解有机质的投资增加以及土壤

Ｃ∶Ｎ 的增加，因为土壤 Ｃ∶Ｎ 越高土壤有机质越难分解。

５　 结论

长期干旱处理会导致南亚热带常绿阔叶林土壤 Ｃ、Ｐ 元素含量减少，同时深刻影响土壤微生物群落，降低

其生物量并改变其组成与活性。 复水处理部分缓解了 ０—１０ ｃｍ 土层土壤的干旱胁迫，然而只有在 ６０％水分

处理下的 １０—２０ ｃｍ 土层土壤的干旱胁迫才有所缓解。 总的来说，复水处理显著提高了土壤中微生物的数量

和胞外酶的活性，使部分微生物和酶活性得以恢复。 在此过程中，通过调控复水水平，可以有效影响细菌群落

结构的变化，进而调节土壤微生物胞外酶活性及土壤速效营养成分的含量。 值得注意的是 ４０％复水处理下

历史干旱的遗留效应，具体表现为土壤微生物胞外酶活性的增强。 这一发现暗示，历史干旱的遗留效应可能

会在复水水平较低的情况下，进一步刺激土壤微生物胞外酶的活性，从而可能加速土壤有机碳库的分解。 这

些结果也表明在未来极端气候下，干旱及其复水后的遗留效应会导致我国南亚热带森林土壤特别是深层 ＳＯＣ
的损失。 本研究为理解全球气候变化背景下，历史干旱在复水过程中对南亚热带森林土壤生态系统的影响提

供了重要的理论依据，对土壤碳库的积累和国家“双碳”目标的实现具有一定的参考价值。 未来研究应进一

步探索野外条件或者增温情况下，历史干旱及其“遗留效应”对南亚热带森林土壤生态系统的影响。
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