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摘要:土壤是人类存在与发展的必需物质基础,土地利用的变化直接影响土壤质量。以江西红壤为例,通

过野外采样和室内实验分析,研究了旱地红壤的5种土地利用方式:荒地(HD)、茶树园(CSY)、柑橘园

(GJY)、花生地(HSD)、玉米地(YMD)的表层土壤(0-15cm)土壤酶活性及微生物多样性。结果表明:与
荒地相比,茶树园、柑橘园、花生地和玉米地的土壤基础呼吸强度分别提高了93.33%,79.71%,9.12%,

6.45%;茶树园的土壤微生物量碳含量比荒地的增大了113.67%,而柑橘园、花生地和玉米地比荒地的分别

减小了12.35%,6.84%,87.57%;茶树园、柑橘园和花生地的土壤FDA水解酶活性分别比荒地的增大了

51.99%,44.04%,25.55%,而玉米地的比荒地的减小了13.62%;茶树园和花生地的土壤脱氢酶活性分别比

荒地的增大了2.47%和123.63%,柑橘园的比荒地的增大了35.70%;5种土地利用类型对土壤过氧化氢酶

和蔗糖酶活性影响较小。茶树园、柑橘园和花生地的土壤微生物总磷脂脂肪酸量分别比荒地的增大了

11.11%,5.56%,2.78%,而玉米地的比荒地的减小了13.89%;茶树园、柑橘园和玉米地的土壤细菌种类分

别比荒地的减少约9.09%,4.55%,22.73%;不同土地利用方式的土壤真菌种类数相同,无差异;茶树园和

花生地的土壤放线菌种类均比荒地的增大约16.67%,而柑橘园的比荒地的减少约16.67%。说明相比于

荒地、柑橘园、花生地和玉米地,茶树园的土壤微生物多样性更加丰富,群落结构也相对稳定,种植茶树更

有利于提高土壤质量及对土壤肥力的保持。
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Abstract:Soilisthenecessarymaterialbasisforhumansurvivalanddevelopment,andchangesinlanduse
patternsdirectlyaffectsoilproperties.TakingJiangxiredsoilasanexample,soilsfromfivekindsoflanduse
patterns:wasteland(HD),teagarden(CSY),citrusorchard(GJY),peanutland(HSD),andcornfield
(YMD)inuplandredsoilwereusedthroughfieldsamplingandlaboratoryanalysistoassessenzymatic
activityandsoilmicrobialdiversityinsurfacesoil(0-15cm).Theresultsshowedthatcomparedwiththe
wasteland,thesoilbasalrespirationofteagarden,citrusorchard,peanutland,andcornfieldincreasedby
93.33%,79.71%,9.12%,and6.45%.Thesoilmicrobialbiomasscarbonofteagardenincreasedby113.67%
comparedwiththewasteland,whilethatofcitrusorchard,peanutland,andcornfielddecreasedby12.35%,

6.84%and87.57%.Comparedwiththewasteland,theactivitiesofFDAhydrolysisinteaplantation,citrus
orchardandpeanutfieldincreasedby51.99%,44.04%and25.55%,whiletheFDAhydrolysisactivityin
cornfielddecreasedby13.62%.Thedehydrogenaseactivityintheteagardenandpeanutfieldincreasedby
2.47%and123.63%comparedwiththewasteland,theactivityofureaseinthecitrusorchardincreasedby



35.70%comparedwiththewasteland,thecatalaseactivityandsucraseactivitywerelessaffectedbythefive
landusepatterns.Comparedwiththewasteland,thetotalbiomassofsoilmicroorganismsinteagarden,

citrusorchard,andpeanutfieldincreasedby11.11%,5.56%and2.78%,whilethetotalbiomassofsoil
microorganismsincornfielddecreasedby13.89%.Thesoilbacterialspeciesinteaplantation,citrusorchard
andpeanutfielddecreasedby9.09%,4.55%and22.73%comparedwiththewasteland,therewasnodiffer-
enceinthenumberofsoilfungiindifferentlandusepatterns.Comparedwiththewasteland,thespeciesof
soilactinomycetesinteaplantationandpeanutfieldbothincreasedby16.67%,whilethespeciesofsoil
actinomycetesincitrusorcharddecreasedby16.67%.Theaboveresultsshowedthatcomparedwithwaste-
land,citrusorchard,peanutlandandcornfield,thesoilmicrobialdiversityofteagardenismoreabundant,

andthecommunitystructureisrelativelystable.Plantingteatreesismoreconducivetoimprovingsoil
qualityandmaintainingsoilfertility.
Keywords:landusepattern;soilenzymeactivity;soilmicrobialdiversity

  我国南方红壤丘陵区约占全国土地面积的21%,是
我国重要的农、林产地,该区域热量充足,雨量丰沛,生
产潜力大,在我国社会经济发展中发挥着重要作用[1-2]。
然而旱地红壤质量差,长期受强烈的富铝化和淋溶作

用,使得土壤大多呈酸性,pH为4.5~5.5,保肥性能

差,缺乏养分,且多数黏、重、板、结等,严重影响土壤

水、肥、气、热的运行和作物的生长与发育。以化肥代

替有机肥的土壤养分管理模式也加剧了旱地红壤肥

力下降、酸化和生物多样性衰减等多种问题,严重影

响了旱地红壤资源的可持续利用[3]。土地利用方式

与管理的变化会影响土壤pH、团聚体中有机碳、氮
的分布及稳定性等,这些指标都是旱地红壤再利用的

重要参数。土壤酶是土壤中重要的活性组分,参与土

壤有机质分解与能量转换,直接影响土壤质量,间接

影响作物生长,其活性强弱可表征土壤里各种生化反

应强度等[4]。土壤微生物是土壤系统的主要生物成

分,在土壤养分循环、稳定性、抗干扰及土壤可持续利

用中占据主导作用,控制土壤生态功能的关键过程。
土壤质量主要取决于土壤的物化特性、生物特

性及生物化学特性。土地利用方式或类型的不同会

改变土壤质量及耕作制度,如土壤透气透水性、固
氮水平、化肥施用,以及进入土壤动植物残体数等,进
而影响土壤微生物性质等[5]。Uren等[6]也探究了不

同根系分泌物的种类和数量对土壤微生物的影响,
发现根系分泌物的差异能调节土壤微生物群落的物

种特异性。不同土地利用类型或方式对土壤酶活性

及微生物特性的影响不尽相同,以合理的耕作方式

来开发利用土壤是农业可持续发展的主要措施。本

文研究了旱地红壤在5种土地利用方式下,土壤基础

呼吸、微生物生物量碳、FDA水解酶、脱氢酶、过氧化

氢酶、脲酶、蔗糖酶活性及微生物数量与群落结构

的变化,可为合理开发利用红壤及红壤生态系统提

供理论依据。

1 材料与方法
1.1 研究区概况

研究区位于江西省红壤研究所内(116°20'E,28°
15'N),该地区气候温和、雨量充沛、阳光充足、无霜

期长,为中亚热带季风气候,平均年降水量1537
mm,年蒸发量1100~1200mm;年均气温17.7~
18.5℃,最冷月(1月)月均气温为4.6℃;最热月(7
月)月均气温28.0~29.8℃。为典型低丘地形,海拔

25~30m,坡度约5°。为第四纪红黏土母质发育的

红壤类型。

1.2 供试土样

本研究采集同一区域5种不同土地利用方式的

土壤样品:荒地(HD);果茶园2种,茶树园(CSY)和

柑橘园(GJY);普通经济作物2种,玉米地(YMD)和
花生地 (HSD),样品采集点基本状况见表1。土壤

取样深度为0—15cm,除去地块最表层的覆盖物,采
集鲜土,去除根茬等大颗粒杂物,过2mm筛并于4
℃下保存备用。

表1 土壤样品采集点基本状况

土地利用

方式

耕作

年限/a

样品数/

个

养分管理

措施

荒地 未耕作 3 不施肥,不管理

茶树园 30 3 施用化肥,落叶不管理

柑橘园 20 3 施用化肥,落叶不管理

花生地 5 3 施用化肥,常规管理

玉米地 7 3 施用化肥,常规管理

1.3 测定方法

利用碱吸收法测定土壤基础呼吸。取20.0g鲜

土于呼吸瓶中,加5mL1mol/LNaOH 溶液,放在

28℃培养箱培养24h。24h后,用胶头滴管吸出

NaOH溶液,并用无CO2水清洗,加2mL1mol/L
BaCl2,用0.1mol/LHCl滴定[7]。

利用氯仿熏蒸提取-TOC仪测定微生物量碳。
土样经氯仿熏蒸及未熏蒸2种处理后,用 K2SO4溶
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液浸提,提取液用TOC仪测定[8]。

FDA水解酶活性采用优化的荧光素双乙酸酯水

解法测定。称1.00g鲜土于100mL的锥形瓶中,加
入60mmol/L、pH为7.6的磷酸钠缓冲液25mL,再
加入4.8mmol/L的FDA溶液100μL,摇晃均匀,于

30℃恒温摇床培养1h,取出后加入25mL丙酮终止

反应,于490nm下用分光光度计检测[7]。
用氯化三苯基四氮唑(TTC)还原法测定脱氢酶

活性。称4.0g鲜土倒入50mL锥形瓶中,添加4
mLTTC-葡萄糖-Tris溶液 (pH为7.6,即2mL
1% TTC-Tris缓冲溶液,2mL1%葡萄糖),置37
℃暗室培养24h。用少量甲醇多次提取过滤,再用

50mL容量瓶或比色管定容。最后在485nm下用

分光光度计检测[7]。
用高锰酸钾滴定法检测过氧化氢酶活性。根据

过氧化氢和含有过氧化氢酶的土壤反应消耗的过氧

化氢量,计算过氧化氢的分解速率,从而得出过氧化

氢酶活性[7]。
用苯酚钠—次氯酸钠比色法测定脲酶活性。用

尿素为反应基质,反应产生的氨与苯酚—次氯酸钠反

应形成蓝色靛酚,1h内于578nm下用分光光度计

测定[7]。
蔗糖酶活性利用3,5-二硝基水杨酸显色法测

定,以24h内1g土中产生的葡萄糖的毫克数表示

酶活性[7]。
用改进的Bligh和Dyer的方法测定微生物磷脂

脂肪酸 (PLFA)[9]。称取5.0g干土于特氟龙离心管

中,使用土壤提取液(氯仿:甲醇:磷酸比为1∶2∶0.8)提
取脂类,通过硅酸柱分离纯化磷脂脂肪酸,再经过甲

基化、清洗等过程,样品溶解于200μL的正己烷,随
后转移到色谱瓶内插管中,使用气相色谱仪7890A
测定微生物PLFA的含量,用每种微生物的PLFA
量与碳内标19∶0的浓度之比来计算微生物生物量

以及相对丰度。
1.4 数据统计分析

试验数据用MicrosoftExcel2013软件进行整理

与绘图,处理间差异采用SPSS16.0软件进行多因素

方差分析,显著性检验用LSD法(p<0.05)。

2 结果与分析
2.1 不同土地利用方式下土壤基础呼吸和土壤微生

物量碳含量的差异

不同土地利用方式对土壤基础呼吸有较大影响

(图1)。茶树园和柑橘园的土壤基础呼吸间无显著

差异(p>0.05),但均显著高于花生地、玉米地和荒地

(p<0.05),花生地、玉米地和荒地间无显著差异。茶

树园土壤基础呼吸最强,荒地的最弱。茶树园、柑橘

园、花生地、玉米地的土壤基础呼吸分别比荒地增大

约93.33%,79.71%,9.12%,6.45%。
不同土地利用方式对土壤微生物量碳也有较大

影响 (图1)。荒地、柑橘园和花生地土壤的微生物量

碳含量间无显著差异,但均显著低于茶树园,而均显

著高于玉米地。茶树园土壤的微生物量碳含量最高,
玉米地的最低(p<0.05)。柑橘园、花生地和玉米地土

壤的微生物量碳含量分别比荒地的减少约12.35%,
6.84%,87.57%,茶树园土壤的微生物量碳含量比荒

地显著增多约113.67%(p<0.05)。

注:图柱上方不同小写字母表示不同处理间显著差异(p<
0.05)。下同。

图1 不同土地利用方式的土壤基础呼吸和

    土壤微生物量碳含量的差异分析

2.2 不同土地利用方式对土壤酶活性的影响差异

由图2可知,不同土地利用方式对土壤FDA水

解酶活性有较大影响。茶树园和柑橘园的土壤FDA
水解酶活性间无显著差异(p>0.05),但均显著高于

荒地、花生地和玉米地。荒地和玉米地的土壤FDA
水解酶活性间无显著差异(p>0.05),但均显著低于

茶树园、柑橘园和花生地。茶树园和柑橘园的土壤

FDA水解酶活性最强,荒地和玉米地的最弱。茶树

园、柑橘园和花生地的土壤FDA水解酶活性分别比

荒地增大约51.99%,44.04%,25.55%,而玉米地的

土壤FDA水解酶活性比荒地减小约13.62%。
不同土地利用方式对土壤脱氢酶活性影响较大。

荒地、茶树园和玉米地的土壤脱氢酶活性间无显著差异

(p>0.05),但均显著低于花生地而显著高于柑橘园。花

生地的土壤脱氢酶活性最强,柑橘园的最弱。柑橘园和

玉米地的土壤脱氢酶活性分别比荒地减小约71.10%和

13.00%,茶树园和花生地的土壤脱氢酶活性分别比荒地
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增大约2.47%和123.63%。

图2 不同土地利用方式的土壤FDA水解酶、脱氢酶、

   过氧化氢酶、脲酶和蔗糖酶活性的差异

土壤过氧化氢酶活性受不同土地利用方式的影

响较小。荒地和花生地的土壤过氧化氢酶活性间有

显著差异(p<0.05),茶树园、柑橘园和玉米地的土壤

过氧化氢酶活性间无显著差异(p>0.05),但均低于

荒地而高于花生地。荒地的土壤过氧化氢酶活性最

强,花生地的最弱。茶树园、柑橘园、花生地、玉米地

的土壤过氧化氢酶活性分别比荒地减小约13.70%,

15.62%,30.45%,12.58%。
土壤脲酶活性受土地利用方式的影响较大。荒

地、茶树园、花生地和玉米地间的土壤脲酶活性无显

著差异(p>0.05),但均显著低于柑橘园。柑橘园的

土壤脲酶活性最强,荒地的最弱。茶树园、花生地和

玉米地的土壤脲酶活性分别比荒地减小约15.00%,

26.42%,6.77%,柑橘园的土壤脲酶活性比荒地显著

增大约35.70%。
土地利用方式变化对蔗糖酶活性影响较小。荒地、

茶树园、柑橘园和花生地土壤的蔗糖酶活性间无显著差异

(p>0.05),但均显著高于玉米地。茶树园土壤的蔗糖酶

活性最强,玉米地的最弱。茶树园的蔗糖酶活性比荒地增

大约15.54%,柑橘园、花生地和玉米地的蔗糖酶活性分别

比荒地减小约1.10%,6.52%,27.68%。

2.3 土地利用方式对土壤微生物结构的影响

不同土地利用方式对土壤微生物的种类及数量的

影响较大(表2和表3)。从表2可以发现,茶树园的土

壤微生物种类最多,茶树园、柑橘园和花生地的土壤

微生物种类均多于荒地,分别比荒地增多约11.11%,

5.56%和2.78%,而玉米地的土壤微生物种类最少,比荒

地减少约13.89%。不同土地利用方式的土壤细菌种类

最多,花生地和荒地的土壤细菌种类数相同,而玉米

地的最少,茶树园、柑橘园和玉米地的土壤细菌种类分

别比荒地的减少约9.09%,4.55%,22.73%。不同土地利

用方式的土壤真菌种类数相同,无差异。从土壤放线菌

的种类数来比较,茶树园和花生地的最多,柑橘园的最

少,玉米地和荒地的相同,茶树园和花生地的土壤放线

菌种类均比荒地的增多约16.67%,而柑橘园的土壤放线

菌种类比荒地的减少约16.67%。不同土地利用方式下,
茶树园和柑橘园的其他微生物种类最多,分别比荒地

的增多约71.43%和57.14%,而花生地和玉米地的其

他微生物种类和荒地的相同,无差异。
由表3可以发现,5种不同土地利用方式的土壤

微生物群落结构组成有明显差异。茶树园土壤中细

菌、Gram-、真菌及微生物总PLFA量均高于其他土

地利用方式,柑橘园土壤中Gram+、Gram+/Gram-

和放线菌均高于其他土地利用方式,说明茶树园的细

菌、Gram-和真菌的相对含量高于荒地、柑橘园、花
生地和玉米地,而柑橘园的Gram+ 和放线菌相对含

量高于荒地、茶树园、花生地和玉米地。不同土地利

用方式的真菌/细菌的比值也存在差异,茶树园、花生

地和玉米地的最高,三者无明显差异,均比荒地增大

约37.5%;柑橘园的最低,比荒地的减小约62.5%。
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不同土地利用方式的Gram+/Gram- 的比值也存在

差异,柑橘园的Gram+/Gram-的比值显著高于其他

四种土地利用方式,茶树园的最低,荒地和玉米地之

间的比值较接近,无显著差异。
表2 不同土地利用方式的土壤微生物PLFA种类

PLFA HD CSY GJY HSD YMD
细菌 22 20 21 22 17
真菌 1 1 1 1 1

放线菌 6 7 5 7 6
其他微生物 7 12 11 7 7

共计 36 40 38 37 31

表3 不同土地利用方式的土壤微生物类型及含量

单位:nmol/g干土

PLFA HD CSY GJY HSD YMD
细菌 27.60c 62.29a 58.28a 44.55b 25.85c
Gram+ 11.41c 22.61a 25.63a 17.35b 10.98c
Gram- 16.14d 39.57a 32.64b 27.13c 14.88d

Gram+/Gram- 0.71ab 0.57b 0.79a 0.64ab 0.74ab
其他细菌 0.05 0.10 0 0.07 0

真菌 2.09c 6.89a 2.03c 4.78b 2.81c
真菌/细菌 0.08b 0.11a 0.03c 0.11a 0.11a
放线菌 8.39c 14.75a 16.11a 11.78b 7.47c

其他微生物 2.24 7.54 5.75 4.66 2.60
总微生物 40.33c 91.47a 82.17a 65.78b 38.74c

  注:同行不同小写字母表示不同处理间差异显著(p<0.05)。

3 讨 论
一般认为,土壤基础呼吸主要来自土壤微生物的

活动,可作为衡量土壤微生物总活性的指标。本研究

发现,5种不同土地利用方式的土壤基础呼吸强度变

化的趋势与土壤微生物量碳含量总体上一致,其中茶

树园的土壤基础呼吸和微生物量碳含量均高于其他

4种土地利用方式。在土壤基础呼吸方面,茶树园与

柑橘园无显著差异,但与其他3种土地利用方式的土

壤基础呼吸有显著差异(p<0.05),可归因为茶树园

与柑橘园种植的是多年生植物,为维持永久性的生命

结构,多年生植物地下部分有更为发达的根系,根系

除了能直接影响作物生长发育和产量水平[10],其植

物根系分泌物的增多能改变根际区域的理化环境,能
够为微生物提供丰富的营养来源,促进微生物活性增

强、数量增多,与土壤微生物密切相关的土壤基础呼

吸强度也就明显增强。
土壤微生物量碳是容易利用的土壤养分库,对土

壤养分的循环和转化有重要影响,是表征土壤质量的

主要指标之一[11]。它既是土壤养分与有机质循环和

转化的驱动力,又是土壤有效养分库[12]。土壤微生

物量碳一般约占土壤总有机碳的1%~5%,对环境

因子的影响极为敏感,土壤环境状况的微弱变化都会

导致其活性的改变。因此,土壤微生物量碳作为环境

对土壤质量影响的指标,能够灵敏、准确、及时地反映

不同土壤管理措施、不同区域、水热条件、耕作年限导

致的土壤差异性[13]。本研究发现,茶树园土壤的微

生物量碳含量最高,可能是由于茶树根际土壤微生物

量碳随着茶树的生长而提高,状态较佳的根系有利于

土壤微生物的活动,促进了微生物的合成代谢,进而

使土壤微生物量碳增多。而玉米地土壤的微生物量

碳含量最低,可能是由于玉米进入快速生长期时,土
壤养分不能满足植物和微生物生长的需要,从而导致

微生物繁殖减少,微生物量碳含量降低。柑橘和花生

的根系发达,可供微生物利用的根系分泌物较多,所
以微生物量碳也比较高。

土壤酶是生物催化剂,其活性高低是土壤有机质

分解与矿化以及土壤碳、氮、磷等元素循环的主要限

制因素[14]。通常认为土壤酶绝大部分来自土壤微生

物,其活性可以反映土壤的养分状况和理化特性。土

壤FDA水解酶主要包括蛋白酶、酯酶与脂肪酶等,
其活性大小可以指示土壤微生物总的活性。蔗糖酶

可水解蔗糖为土壤中生物体吸收利用,其对提高土壤

易溶性物质含量起重要作用,蔗糖酶活性可以反映土

壤中有机质积累、转化的状况[15]。本研究发现,玉米

地的土壤FDA水解酶和蔗糖酶活性均显著低于荒

地,可能是由于玉米生长发育旺盛,从土壤中吸收了

大量的营养物质,限制了土壤微生物的生长,进而导

致土壤FDA水解和蔗糖酶活性降低。土壤脱氢酶

是微生物代表性的胞内酶,其活性可反映土壤中微生

物的多少及相应的活性[16]。本研究发现,花生地的

土壤脱氢酶活性最高,可能是由于花生地中的凋落物

主要分布在土壤表层,凋落物可增加土壤微生物数

量,改善花生根际微生态环境,增强土壤的生物化学反

应,促进物质循环,进而提高土壤脱氢酶活性。过氧化

氢酶可以促进土壤多种物质的氧化,其活性强弱与土壤

微生物数量及活性有关,可以用来表征土壤的生化活

性[17]。本研究中不同土地利用方式下过氧化氢酶活性

差异并不显著,仅花生地显著低于荒地,可能是花生的

根系分泌物促进了某些有害微生物的生长繁殖,抑制了

部分土壤微生物活性,使土壤过氧化氢酶活性较低。脲

酶是土壤中普遍存在的酶,是微生物细胞产生的胞外

酶,是唯一可直接参与转化含N有机物的酶,可催化酰

胺中的碳氮键水解为CO2和NH3,改善土壤的酸性环

境,提高腐殖酸的溶解度[18]。本研究中柑橘园的脲

酶活性最高,可能是由于柑橘生长旺盛,归还土壤凋

落物多,使土壤微生物有了更丰富的营养来源,使土

壤微生物量增大,进而促进脲酶活性增强。
土壤微生物是土壤系统的主要成分,是土壤生化

反应的推动者和参与者,也是评价土壤生态质量的主

要指标之一[19]。土壤微生物特性虽受较多因素的影

响,但在自然因素相同的情况下,土壤微生物数量及
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其群落结构受土地利用方式的影响程度很大[20]。不

同的土地利用方式、不同的植被类型、不同的土壤表

面覆盖度均会导致土壤温度、湿度产生差异,加上植

被结构不同导致植物生长发育、凋落物多少状况不

同,进而会对土壤微生物群落和数量窗函数影响[21]。
本研究发现,茶树园和柑橘园中总的土壤微生物含量

相对较高,可能是由于茶树园和柑橘园中的凋落物较

多,导致土壤表面覆盖度较高,凋落物的覆盖降低了

地表温度,既可减少土壤水分的蒸发,又可保持土壤

水分,通过分解作用将凋落物归还土壤,提供给土壤

微生物更多的碳源和能源,同时使土壤容重降低,孔
隙度增加,为微生物提供更好的生存条件,同时由于

根系分泌物的存在,使得植物根际产生特殊的微生态

环境。即植物凋落物与其根系分泌物可为土壤微生

物提供更多的营养和能量,进而促进土壤微生物量增

加。相比于其他土地利用方式,茶树园中的细菌、
Gram-、真菌含量最高,可能是由于茶树-根-微生

物间形成了特有的茶树根际微生态系统,茶树连年生

长可促进根际微生态系统中的土壤微生物朝着有利

的方向发生演变[22];另一方面,由于地面凋落物、土
壤内 残 根 的 腐 烂 分 解 等,促 进 了 土 壤 真 菌 的 增

加[9,23]。玉米地土壤的微生物含量较低,可能是由于

玉米地投入少,输出多,使得土壤肥力下降,从而土壤

微生物总数较少。在不同土地利用方式下,土壤细菌

生物量均显著高于其他微生物量,进一步说明细菌群

落在土壤微生物生态系统中占据主要地位,是土壤养

分循环的主要驱动者。

4 结 论
旱地红壤区茶树园土壤的微生物活性、土壤基础

呼吸、微生物量碳、微生物种类和数量等显著高于其

他土地利用方式,而玉米地的相应较低,土壤质量较

差。合理利用旱地红壤对恢复土壤肥力、改善土壤质

量具有重要作用。因此,本研究认为旱地红壤发展种

茶业有利于改善土壤质量、提升地力,对逐步改善区

域环境有重要意义。
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