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摘要:明确土壤相对酶活性在植被恢复过程中的变化特征及影响因素,对客观揭示植被次生演替过程中微

生物活性变化特征具有重要意义。利用时空互代法,选取黄土丘陵区植被次生演替过程中农田、草地、灌
木、先锋林和顶级群落5个阶段为研究对象,探讨了β-1,4-葡萄糖苷酶(BG)、纤维二糖水解酶(CBH)、

β-木糖苷酶(BX)、N-乙酰-β-D-氨基葡萄糖苷酶(NAG)、亮氨酸氨基肽酶(LAP)、丙氨酸酶转氨酶

(ALT)和碱性磷酸酶(AP)7种酶活性变化特征及影响因素。结果表明:在植被次生演替过程中,单位土壤

有机碳(SOC)、土壤CBH、BX和NAG酶活性伴随植被次生演替先显著升高后显著降低(P<0.05),并在

先锋林阶段达到最高点;单位土壤微生物磷脂脂肪酸(PLFA)的3种酶活性呈现相反趋势,并在顶级群落阶段最

高。相关性分析显示,单位SOC和PLFA土壤CBH、BX和NAG酶活性均与土壤pH显著负相关且与土壤DOC
显著正相关(P<0.05);单位SOC和PLFA土壤相对酶活性分别与土壤生物因子显著的正相关和负相关(P<
0.05)。冗余分析表明,土壤中磷含量和碳氮含量分别是单位SOC和单位PLFA土壤相对酶活性变化主要驱动

因子。研究结果为进一步揭示次生演替过程中土壤养分循环和质量变化提供新的见解。
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Abstract:Clarifyingthecharacteristicsandinfluencingfactorsofspecificsoilenzymeactivitiesintheprocess
ofvegetationrestorationisofgreatsignificancetoobjectivelyrevealingthechangecharacteristicsofmicrobial
activityintheprocessofvegetationsecondarysuccession.Basedonthemethodofspatiotemporalinteraction,

thisstudyselectedfivestagesinthevegetationsecondarysuccessionprocessintheloesshillyregionasthe
researchobjects,includingfarmland,grassland,shrubs,pioneerforestsandtopcommunitystage,and
discussedthechangecharacteristicsandinfluencingfactorsofspecificsoilenzymeactivitiesofsevenenzymes
(β-1,4-glucoseGlucosidase(BG),cellobiohydrolase(CBH),β-xylosidase(BX),N-acetyl-beta-
D-glucosaminidase(NAG),leucineaminopeptide(LAP),alaninasetransaminase(ALT))andalkaline
phosphatase(AP)).Theresultsshowedthatintheprocessofvegetationsecondarysuccession,unitsoil
organiccarbon(SOC),soilCBH,BXandNAGactivitiesincreasedsignificantlyatfirstandthendecreased
significantly(P <0.05),anditreachedthehighestpointinthepioneerforeststage;whiletheactivitiesof
threeenzymesperunitsoilmicrobialphospholipidfattyacid(PLFA)showedoppositetrends(P <0.05),



andreachedthehighestlevelinthetopcommunitystage.CorrelationanalysisshowedthatsoilCBH,BXand
NAGenzymeactivitiesperunitSOCandPLFAweresignificantlynegativelycorrelatedwithsoilpHand
significantlypositivelycorrelatedwithsoilDOC(P <0.05);specificsoilenzymeactivityperunitSOCand
PLFAweresignificantlypositivelycorrelatedandnegativelycorrelatedwithsoilbiologicalfactors,respec-
tively(P <0.05).Redundancyanalysisshowedthatthephosphoruscontentaswellasthecarbonandnitro-
gencontentinthesoilwerethemaindrivingfactorforthechangeofspecificenzymeactivityperSOCand
PLFA,respectively.Thisstudyprovidednewinformationforfurtherrevealingthesoilnutrientcyclingand
qualitychangesduringthesecondarysuccessionprocess.
Keywords:loesshillyarea;vegetationsuccession;soilmicrobialcommunity;soilspecificenzymeactivity

  黄土高原因地质疏松,易被流水侵蚀,水土流失严

重,生态系统脆弱[1]。已有研究[2-3]表明,植被恢复对减

缓土地退化和恢复土壤质量有显著效果,明显改善土壤

物理、化学和生物特性。土壤酶广泛地参与土壤中一系

列的生化反应,因其活性对环境变化的高敏感性,可作

为土壤质量和健康评价的重要指标[4]。关于土壤酶的

研究[5]多以参与碳循环的β-1,4-葡萄糖苷酶(BG)、纤
维二糖水解酶(CBH)和β-木糖苷酶(BX),参与氮循

环的N-乙酰-β-D-氨基葡萄糖苷酶(NAG)、亮
氨酸氨基肽酶(LAP)和丙氨酸酶转氨酶(ALT),参
与磷循环的碱性磷酸酶(AP)为研究对象,因这些酶

参与末端的催化反应,可反映土壤养分的代谢水平。
因此,研究土壤酶活性对于植被演替(恢复)过程中土

壤状况、生态环境效应评价极为重要。
一般来说,土壤酶活性可用绝对活性(单位土壤质

量)或相对活性(单位土壤有机碳或微生物生物量碳)来
表示[6]。目前,已有大量关于土壤酶活性的研究[6-7],但
多集中于土壤绝对酶活性(即单位土壤质量),这并不能

使土壤酶活性与土壤中有机质含量或微生物生物量等

生化因子剥离开来[8],受环境异质性的影响较大,不同

环境下的可比性较差。因此,已有研究[9]建议并提出利

用土壤相对酶活性(即单位SOC或单位MBC等生化指

标)表征土壤质量状况,这可能会更好地反映非曲直土

壤酶的催化能力,也使得在不同环境下比较酶活性更有

意义。由于不同生态系统的土壤微生物多样性、结构以

及含量存在巨大差异,无论用绝对活性(单位土壤质量)
或相对活性(单位土壤有机碳或微生物生物量碳)均不

能客观地反映单位微生物土壤酶活性(个体数目水平上

微生物活力)。因此,本研究引入土壤微生物磷脂脂肪

酸(PLFA),试图通过单位PLFA下土壤酶活性大小,评
价植被次生演替过程中土壤酶活性变化以及影响因素。
利用时空互代法,选取黄土丘陵区植被次生演替过程中

的农田、草地、灌木、先锋林和顶级群落5个阶段为研究

对象,分析了不同演替阶段土壤化学性质、土壤微生

物磷脂脂肪酸和土壤相对酶活性的变化以及各指标

之间的相关关系,揭示植被次生演替过程中土壤相对

酶活性的变化特征和影响因素,以期为深入了解脆弱

生境地区植被次生演替过程中土壤养分循环及调控

机制提供帮助,并为该地区土壤质量监测和评估提供

数据支持和理论依据。

1 材料与方法
1.1 研究区概况

研究区位于甘肃省合水县综合林场连家砭林场

(35°03'—36°37'N,108°10'—109°18'E),海拔1211~
1453m,属温带大陆性气候,年平均气温10℃,年平

均降水量587mm,年无霜期112~140天。前人[10]

长期研究表明,弃耕约100年以后,山杨(Populus
davidianaDode)在该地区的覆盖率超过70%,并在

约50年后被辽东栎(QuercusliaotungensisKoidz.)
所取代。该地区从农田、草地、灌木到最终形成次生

林大约经过150年的时间[11],在此过程中,草本植物

有 白 羊 草 (Bothriochloaischaemun (Linnaeus)

Keng)、大披针薹草(CarexlanceolataBoott)和长芒

草(StipabungeanaTrin.);灌木有白刺花(Sophora
davidii(Franch.)Skeels)、沙棘(Hippophaerham-
noidesL.)和黄刺玫(RosaxanthinaLindl.);先锋物

种为山杨(PopulusdavidianaDode)和白桦(Betula
platyphyllaSuk.);顶级群落为落叶阔叶林辽东栎

(QuercusliaotungensisKoidz.)[12]。

1.2 研究方法

1.2.1 试验设计与样品采集 通过文献查阅和实地

调查,本研究选取5个植被次生演替阶段作为采样

点,分别为:(1)农田阶段(S1,弃耕0年),主要种植作

物为玉米(ZeamaysL.);(2)草地阶段(S2,弃耕30
年),主 要 物 种 为 白 羊 草(Bothriochloaischaemun
(Linnaeus)Keng);(3)灌木阶段(S3,弃耕60年),主要物

种是黄刺玫(RosaxanthinaLindl.);(4)先锋林阶段(S4,
弃耕100年),主要物种是山杨树(Populusdvidiana
Dode);(5)顶级群落阶段(S5,弃耕160年),主要物种为

辽东栎(QuercusliaotungensisKoidz.)。

2017年9月进行土壤样品的采集,农田和草地

设置为5m×5m的采样区,灌木设置为10m×10
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m的采样区,林地设置20m×20m的采样区。每个

演替阶段设置4个重复采样区,每个采样区内采用

“S”形随机取样,利用5cm直径的土钻取样15次,取
样深度为0—20cm,去除可见根和石砾后混合,过2
mm筛网后迅速运回实验室并于4℃冰箱保存。采

取的土壤样品分成3部分:第1部分自然风干后用于

土壤理化性质测定;第2部分于4℃下保存,测定微

生物生物量、溶解性有机质和土壤酶活性;第3部分

于-80℃保存,用于土壤微生物磷脂脂肪酸的测定。

1.2.2 土壤化学性质测定 土壤化学性质均采用常

规分析方法[13]。使用pH计对水土比为2.5∶1的土

壤悬浊液测定土壤pH;土壤有机碳(SOC)采用浓硫

酸—重铬酸钾氧化法测定;土壤全氮(TN)采用凯氏

定氮法测定;土壤全磷(TP)用 H2SO4-HClO4消煮

后于紫外分光光度计700nm波长下测定;土壤溶解

性有机碳(DOC)使用TOC分析仪(liquiTOCII,le-
mentar,Germany)测定;土壤铵态氮(NH4+-N)和
硝态氮(NO3--N)经过2mol/LKCl溶液浸提后,
使用流动的分析仪测定,用两者之和表示土壤中有效

氮(aN)含量;土壤有效磷(aP)含量使用pH=8.5的

0.5mol/LNaHCO3浸提,采用钼锑抗比色法测定。
植被次生演替过程中土壤基本化学性质见表1。

表1 土壤基本化学性质

演替阶段 pH
SOC/

(g·kg-1)
TN/

(g·kg-1)
TP/

(g·kg-1)
DOC/

(mg·kg-1)
aN/

(mg·kg-1)
aP/

(mg·kg-1)

S1 7.7±0.07a 10.6±0.13d 1.1±0.02c 0.077±0.005a 56.0±1.51c 10.2±1.20a 9.5±1.15a
S2 7.5±0.07ab 12.8±0.25cd 1.3±0.06c 0.057±0.002b 60.3±2.06c 8.4±0.60a 1.8±0.08c
S3 7.3±0.06bc 16.4±0.37bc 1.6±0.06b 0.059±0.001b 70.2±2.52b 10.0±0.07a 2.2±0.12c
S4 7.1±0.08c 18.7±0.19b 1.7±0.02b 0.064±0b 78.4±3.35ab 9.4±0.10a 2.5±0.06bc
S5 7.2±0.03c 23.7±2.59a 1.9±0.15a 0.060±0b 86.0±3.17a 9.4±0.54a 4.4±0.61b

  注:表中数据为平均值±标准差;同列不同小写字母表示不同演替阶段差异显著(P<0.05)。下同。

1.2.3 土壤微生物磷脂脂肪酸和土壤酶活性测定 
土壤微生物磷脂脂肪酸(PLFA)参照Bligh等[14]的

改良方法对土壤微生物生物量和群落结构进行PL-
FA分析。具体方法为:用氯仿—甲醇—柠檬酸缓冲

液(1∶2∶0.8)提取冻干土壤样品中的总脂质。将极性

脂质与糖基脂质和中性脂质分离,经甲基化转化为脂肪

酸甲酯,使用Aligent7890A气相色谱仪测定,配备MIDI
Sherlock微生物鉴定系统进行PLFA分析,最终统计有

总PLFA、细菌PLFA、真菌PLFA、革兰氏阳性菌(G+)
PLFA和革兰氏阴性菌(G-)PLFA。

本研究共测定与土壤碳氮磷循环过程紧密相关

的7种土壤酶的活性,包括β-1,4-葡萄糖苷酶

(BG)、纤维二糖水解酶(CBH)、β-木糖苷酶(BX)、

N-乙酰-β-D-氨基葡萄糖苷酶(NAG)、亮氨酸

氨基肽酶(LAP)、丙氨酸酶转氨酶(ALT)、碱性磷酸

酶(AP)。采用微孔板荧光法[15]测定土壤酶活性:首
先,称取3g鲜土,加入125mLTris缓冲液并制备

土壤悬浊液。然后,将150μL悬浊液和50μL相应

底物加入96微孔酶标板,制备样品微孔。设置空白

微孔(150μL悬浊液和50μLTris缓冲液)、标准微

孔(150μLTris缓冲液和50μL4-甲基伞形酮或

7-氨基-4-甲基香豆素的标准物质)和阴性对照

(150μLTris缓冲液和50μL底物),每个样品8个

重复。所有样品放置在25℃黑暗条件下分别培养

0.5h(AP)、2h(NAG、LAP和 ALT)和4h(BG、

CBH和BX)。培养结束后,使用微孔多功能酶标仪

在365nm 处激发,在450nm 处检测样品荧光量。

本研究中共研究2种土壤相对酶活性,包括单位

SOC土壤相对酶活性(nmol/(g·h·SOC))和单位

PLFA土壤相对酶活性(nmol/(g·h·PLFA))。

1.3 数据处理

采用SPSS21.0软件对数据进行统计分析。采

用单因素方差分析法(one-wayANOVA)和Dun-
can法对土壤化学性质、PLFA和土壤酶活性进行方

差分析和多重比较(α=0.05);使用Canoco5.0软件

进行冗余分析(RDA);利用 Origin2020软件绘图。
图标中数据均为平均值±标准差。

2 结果与分析
2.1 不同演替阶段土壤微生物PLFA的变化

在整个植被次生演替过程中,无论是总PLFA,
还是细菌、真菌、G+或G-PLFA,土壤微生物PLFA
含量均在先锋林阶段呈现最高点,农田阶段为最低点

(表2)。其中,总PLFA、细菌、真菌、G+和G-PLFA
随植被次生演替先显著增加后显著降低(P<0.05)。
此外,真菌/细菌和G+/G- 均在农田阶段最低,而在

顶级群落阶段最高。
植被次生演替过程中土壤相对酶活性的变化随

植被次生演替的进行,与土壤中碳循环密切联系的单

位SOC土壤CBH和BX酶活性均先显著增加后显

著降低(P<0.05),并在先锋林阶段达到最大值,而
单位SOC土壤BG酶活性没有显著变化(图1);此
外,与土壤中氮循环密切联系的单位SOC土壤NAG
酶活性同样呈先显著增加后降低的变化趋势(P<
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0.05),且在先锋林阶段达到最大值,表明随植被演替

土壤微生物受C、N限制先增强后减弱。草地阶段的

单位SOC土壤LAP和ALT酶活性显著高于其他演

替阶段(P<0.05)。除农田阶段以外,单位SOC土

壤AP酶活性随植被次生演替而逐渐降低,这说明随

着植被次生演替,土壤磷限制得到缓解。
表2 不同演替阶段土壤微生物PLFA含量 单位:nmol/g

演替阶段 总PLFA 细菌PLFA 真菌PLFA G+PLFA G-PLFA 真菌/细菌 G-/G+

S1 91.4±1.9c 80.6±2.4b 0.44±0.23c 18.2±0.5c 62.2±2.7b 0.006±0.003c 0.30±0.02c
S2 174.7±31.2ab 145.8±26.9ab 6.61±2.10ab 53.0±9.4b 85.2±15.9ab 0.041±0.007a 0.66±0.11ab
S3 143.1±7.7bc 122.7±6.1b 2.50±0.21bc 40.9±3.4bc 81.5±3.0ab 0.020±0.001b 0.50±0.03b
S4 248.1±31.6a 201.9±25.9a 8.33±1.81a 78.2±8.6a 115.2±14.2a 0.040±0.004a 0.69±0.03ab
S5 160.7±15.7bc 130.4±12.6b 5.58±0.55ab 60.1±7.4ab 68.9±5.4b 0.043±0.002a 0.86±0.06a

  注:图柱上方不同小写字母表示不同演替阶段差异显著(P<0.05)。下同。

图1 次生演替过程中单位SOC土壤酶活性的变化

  对于单位PLFA土壤相对酶活性,CBH、BX和

NAG有相似的变化趋势,酶活性均随演替阶段的

进行而显著增加(P<0.05),并在 顶 级 群 落 阶 段

出现最高值(图2)。然而,各演替阶段之间的BG和

LAP酶活性没有显著差异(P>0.05)。此外,单位

PLFA土壤ALT和 AP酶活性变化趋势相似,在农

田阶段和先锋林阶段的酶活性较低,而在灌木阶段出

现最高值。

2.2 土壤生化性质与土壤相对酶活性之间的相关性

相关性分析(表3和表4)表明,土壤pH与单位

SOC和单位PLFA土壤CBH、BX和NAG酶活性均

有显著的负相关关系(P<0.05)。土壤SOC、TN和

DOC与单位SOC土壤CBH酶活性和单位PLFA土

壤CBH、BX和NAG酶活性均呈极显著正相关(P<
0.01),而与单位SOC土壤LAP酶活性呈显著负相

关(P<0.05)。此外,土壤 TP与单位SOC和单位

PLFA土壤ALT、AP酶活性均呈显著负相关(P<
0.05),土壤aP与单位SOC土壤ALT和AP酶活性

和单位PLFA土壤 AP酶活性呈显著负相关(P<
0.05)。土壤微生物PLFA(包括总细菌、真菌、G+ 和

G-PLFA)与单位SOC土壤相对酶活性(CBH、BX
和NAG)均有显著的正相关关系(P<0.05),而与单

位PLFA土壤相对酶活性(BG、LAP、ALT和AP酶

活性)均为显著负相关关系(P<0.05)。

图2 次生演替过程中单位PLFA土壤酶活性的变化

  冗余分析(图3和图4)表明,土壤生化性质对单

位SOC土壤相对酶活性和单位PLFA土壤相对酶

活性的解释率分别为73.7%(轴1为54.1%,轴2为

19.6%)和79.1%(轴1为64.6%,轴2为14.5%)。其中,
土壤aP和TP对单位SOC土壤相对酶活性的影响

最高,解释率均超过30%(分别为38.5%和32.2%)。
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与上述结果不同,显著影响单位PLFA土壤相对酶

活性变化的生化因子较多,但不包含土壤aP和TP,
解释率较高的分别有土壤SOC(26.3%),G-PLFA

(24.6%),DOC(23.6%)和TN(23.4%),其余显著影

响因子还包括土壤pH(20.5%)、细菌PLFA(18.9%)和
总PLFA(17.4%)。

表3 土壤生化性质与单位SOC土壤酶活性之间的相关性

指标 BG/SOC CBH/SOC BX/SOC NAG/SOC LAP/SOC ALT/SOC AP/SOC

pH -0.265 -0.592** -0.570** -0.446* 0.358 -0.100 -0.236

SOC -0.257 0.580** 0.397 0.371 -0.529* -0.150 -0.038
TN -0.233 0.566** 0.413 0.363 -0.555* -0.102 -0.027

TP -0.147 -0.259 -0.194 -0.228 -0.295 -0.647** -0.726***

DOC -0.224 0.588** 0.465* 0.475* -0.467* -0.148 0.078

aN 0.061 -0.059 0.108 0.084 -0.031 -0.132 -0.115

aP -0.298 -0.277 -0.370 -0.424 -0.337 -0.711*** -0.779***

总PLFA 0.161 0.494* 0.468* 0.711*** -0.051 0.130 0.192
细菌PLFA 0.156 0.460* 0.438 0.698*** -0.030 0.140 0.186
真菌PLFA 0.154 0.440 0.370 0.633** 0.020 0.130 0.193

G+PLFA 0.17 0.519* 0.477* 0.768*** -0.084 0.107 0.206

G-PLFA 0.114 0.365 0.365 0.577** -0.033 0.139 0.133

  注:显著关系用下划线表示;*表示P<0.05;**表示P<0.01;***表示P<0.001。下同。

表4 土壤生化性质与单位PLFA土壤酶活性之间的相关性

指标 BG/PLFA CBH/PLFA BX/PLFA NAG/PLFA LAP/PLFA ALT/PLFA AP/PLFA

pH -0.302 -0.537* -0.516* -0.607** 0.131 -0.234 -0.312

SOC 0.071 0.779*** 0.646** 0.739*** -0.075 0.240 0.250
TN 0.065 0.739*** 0.628** 0.680*** -0.137 0.250 0.236

TP -0.128 -0.258 -0.202 -0.302 -0.231 -0.514* -0.633**

DOC 0.020 0.633** 0.552* 0.713*** -0.100 0.169 0.276

aN 0.268 0.007 0.190 0.211 0.238 0.124 0.072

aP 0.010 -0.020 -0.043 -0.219 0.019 -0.306 -0.449*

总PLFA -0.529* -0.090 -0.267 0.145 -0.727*** -0.486* -0.373
细菌PLFA -0.552* -0.131 -0.307 0.108 -0.737*** -0.499* -0.397
真菌PLFA -0.480* -0.035 -0.233 0.159 -0.622** -0.442 -0.314

G+PLFA -0.394 0.036 -0.129 0.354 -0.620** -0.384 -0.248

G-PLFA -0.622** -0.247 -0.408 -0.080 -0.781*** -0.539* -0.481*

图3 土壤生化性质与单位SOC土壤酶活性的冗余分析 图4 土壤生化性质与单位PLFA土壤酶活性的冗余分析
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3 讨 论
3.1 植被次生演替对土壤相对酶活性的影响

土壤酶活性是指具有催化有机质及其他有机化

合物分解和转化能力的指标,可有效指示土壤质量和

健康状况[16]。已有研究[17]表明,单位SOC土壤相对

酶活性随植被次生演替而增加,表明具有自然更新的

微生物产酶的增加。本研究表明,单位SOC土壤碳

获取酶活性均呈先增后减趋势,且在先锋林阶段最

高。这可能是由于随着次生演替的进行植被丰富度

上升,土壤微生物数量显著增加,从而产生更多的土

壤酶获取有机质以支撑密集的代谢活动[12],而顶级

群落阶段植被和土壤微生物群落更趋于稳定,因此土

壤酶活性有所降低。此外,随植被次生演替土壤微生

物PLFA含量同样呈先增加后降低的趋势,且在先

锋林阶段最高(表2),进一步印证了上述结论。然

而,不同演替阶段单位SOC土壤氮获取酶活性的变

化并不一致,单位SOC土壤 NAG酶活性在演替后

期更高,而单位SOC土壤LAP和ALT酶活性在演

替前期更高(图1),因为在不同演替阶段,面对土壤

微环境的变化,微生物群落可能分泌了更多的同工酶

以满足自身的养分需求[18]。除农田阶段外,单位

SOC土壤AP酶活性随植被演替而逐渐降低(图1),
与土壤aP含量的变化趋势恰好相反(表1),反映了

演替前期土壤微生物群落主要受磷限制,而随土壤

aP含量的增加,磷限制逐渐得到缓解。
已有研究[6]表明,单位SOC和单位微生物生物

量土壤相对酶活性能够表征微生物群落的代谢活动,
在一定程度上可以反映酶的催化效率,可作为检测土

壤微生物代谢状态和稳定酶活性变化的工具。本研

究中,单位PLFA土壤CBH、BX和 NAG酶活性均

随次生演替的进行而显著增加(图2),这与土壤

SOC、DOC和TN的变化趋势相似(表1),表明随着

土壤有机质和养分的累积,土壤微生物的代谢活性也

相应升高。但是,其他单位PLFA土壤相对酶活性

在次生演替中也存在波动变化或无显著变化(图2)。
生态经济学中“最优配置”模型指出,土壤微生物倾向于

将可利用资源投入限制性养分的获取[19],因此次生演替

过程中微生物养分需求的不一致性可能导致了上述结

果的产生。此外,本研究中不同演替阶段土壤微生物群

落组成存在显著差异,这可能也是单位PLFA土壤相对

酶活性产生波动变化的重要原因之一。

3.2 土壤相对酶活性随植被次生演替变化的影响因素

植物种类的变化伴随土壤理化性质的改变,是引

起土壤酶活性变化的主要原因之一[9]。土壤酶活性

的变化同样与土壤生化性质紧密相关[4,20],已有研

究[21]表明,土壤pH、含水量、养分有效性以及土壤微

生物PLFA 含量都会在一定程度上影响土壤酶活

性。与之前的研究[20]相似,在本研究中,单位SOC
和PLFA土壤相对酶活性(CBH、BX和 NAG)均与

土壤pH显著负相关(表3和表4),表明在一定范围

内,低的土壤pH似乎更适合土壤微生物代谢活动和

酶的产生[4]。此外,本研究发现,单位SOC和PLFA
土壤相对酶活性与土壤微生物PLFA含量分别为显

著正相关或负相关(P<0.05)。说明在土壤养分充

足的情况下,微生物数量越多,土壤酶活性可能就越

高;而在一定的底物浓度下,微生物数量的增多所产

生的养分竞争反而会使酶的活性和效率下降[22]。冗

余分析(图3和图4)表明,土壤aP和 TP对单位

SOC土壤相对酶活性的影响最大,而土壤SOC、G-

PLFA、DOC和 TN对单位PLFA土壤相对酶活性

的解释率较高。其中,前者更多的体现在土壤aP和

TP对单位SOC土壤AP酶活性的显著负相关(P<
0.05),这与相关性分析的结果一致。根据“资源获取

假说”,土 壤 微 生 物 对 限 制 性 资 源 的 获 取 更 加 投

入[23],因此负责获取土壤中磷元素的 AP酶活性与

土壤中磷含量呈负相关。此外,在植被次生演替过程

中,大量的植被凋落物、根系分泌物和其他根际沉积

物(如糖、酸和脱落根细胞等)进入土壤,促进了土壤

SOC和TN的积累和微生物生物量的增加[24],从而

增加了土壤酶的产生和释放。

4 结 论
整体上,随着植被次生演替,土壤单位相对酶活

性呈下降趋势,土壤微生物代谢酶活性越来越弱。其

中,单位SOC土壤CBH、BX和NAG酶活性先升高

再降低,且在先锋林阶段最高,而单位PLFA 土壤

CBH、BX和NAG酶活性逐渐升高且在顶级群落阶

段最高;除农田外,单位SOC的AP酶活性随植被次

生演替逐渐降低,而单位PLFA的AP酶活性呈先增

加后降低趋势。
单位SOC和PLFA土壤相对酶活性均与土壤

pH显著负相关(P<0.05),而与土壤有机质和养分

含量显著正相关关系(P<0.05);单位SOC土壤

CBH、BX和NAG酶活性与土壤微生物PLFA显著

正相关(P<0.05),单位PLFA土壤BG、LAP、ALT
和AP酶活性与土壤微生物PLFA显著负相关(P<
0.05);土壤有效磷与土壤单位SOC和PLFA的酶活

性显著负相关(P<0.05)。
土壤磷元素(包括土壤TP和aP)对单位SOC土
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壤相对酶活性驱动作用更大,而单位PLFA土壤相

对酶活性的主要驱动因子为土壤碳氮(包括土壤

SOC、DOC和TN)和土壤pH,可见土壤酶活性的高

低与土壤养分含量多少有关。
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