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树种混交对侵蚀退化地马尾松林土壤
酶活性和碳利用效率的影响

王 曼,姜永孟,张世良,张锦秀,郑琳敏,曾志伟,吕茂奎,谢锦升
(福建师范大学地理科学学院,福建师范大学湿润亚热带生态地理过程教育部重点实验室,福州350007)

摘 要:[目的]土壤微生物代谢效率深刻地影响侵蚀退化地恢复过程土壤养分循环和土壤碳固存,然而

目前尚不清楚树种混交如何影响侵蚀红壤区马尾松林土壤胞外酶化学 计量特征和微生物碳利用效率。

[方法]以侵蚀退化地不同恢复年限的马尾松纯林和马尾松—木荷混交林作为研究对象,测定不同林分的

土壤理化性质、胞外酶活性及磷脂脂肪酸标志物,计算土壤酶化学计量比及微生物碳利用效率(CUE)。

[结果](1)随恢复年限的增加,混交林土壤酸性磷酸酶(AP)和β-葡萄糖苷酶(βG)活性显著降低,同时混交

林C∶NEEA(βG∶NAG)、向量长度(VL)和向量角度(VA)低于纯林,而C∶PEEA(βG∶AP)和 N∶PEEA
(NAG∶AP)则相反,表明长期混交有利于缓解微生物的碳限制和磷限制。(2)混交有利于提高CUE并随

着林龄增加而显著增加。具体而言,与 Y39-CF和 Y19-MF相比,Y39-MF分别显著增加200.00%和

136.84%。(3)分析土壤酶活性特征及CUE与环境因子的关系发现,土壤碳氮磷有效性是重要影响因子,

主要影响AP活性、C∶PEEA、N∶PEEA、VL、VA 和CUE,而土壤养分化学计量比则主要影响βG活性和C∶

NEEA。(4)冗余分析(RDA)结果表明,真菌与细菌的比值主要影响混交林中的土壤酶活性特征及CUE,而

纯林中的主要影响因素则是放线菌和革兰氏阴性菌。[结论]混交显著提高森林土壤养分,影响土壤胞外

酶的释放,并提高CUE,有利于土壤碳固存。因此,在未来马尾松林的治理与研究中要考虑纯林和次生林

的差异。
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EffectsofMixingTreeSpeciesonSoilEnzymeActivityandCarbon-Use
EfficiencyinErodedMassonPineForest

WANGMan,JIANGYongmeng,ZHANGShiliang,ZHANGJinxiu,

ZHENGLinmin,ZENGZhiwei,LYUMaokui,XIEJinsheng
(CollegeofGeographicalScience,FujianNormalUniversity,KeyLaboratoryforHumidSubtropical

Eco-GeographicalProcessesoftheMinistryofEducation,FujianNormalUniversity,Fuzhou350007,China)

Abstract:[Objective]Soilmicrobialmetabolicefficiencyprofoundlyaffectssoilnutrientcyclingandsoil
carbonsequestrationintherecoveryprocessoferodedanddegradedareas.However,itisunclearhowtree
speciesmixtureaffectssoilextracellularenzymestoichiometryandmicrobialcarbon-utilizationefficiencyin
singlePinusmassonianaplantationintheerodedredsoilarea.[Methods]Inthisstudy,weusedsingle
P.massoniana plantation,and P.massoniana and Schimasuperba mixed plantation with different
restorationyears,determinedthesoilphysicochemicalproperties,extracellularenzymeactivity and
phospholipidfattyacidmarkersofdifferentforests,andcalculatedthesoilenzymestoichiometricratioand
microbialcarbon-utilizationefficiency(CUE).[Results](1)Withtheincreaseofrestorationyears,soilacid
phosphatase(AP)andβ-glucosidase(βG)activitiesweresignificantlyreduced,whileC∶NEEA(βG∶NAG),
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vectorlength(VL)andvectorangle(VA)ofthemixedforestwerelowerthanthatofpureforest,whileC∶
PEEA(βG∶AP)andN∶PEEA(NAG∶AP)showedtheoppositetrend,indicatingthatlong-term mixingis
beneficialtoalleviatethecarbonlimitationandphosphoruslimitationofmicroorganisms.(2)Mixingwas
beneficialtoimproveCUEandsignificantlyincreasedwiththeincreaseofforestage.Specifically,compared
withthatofY39-CFandY19-MF,CUEofY39-MFsignificantlyincreasedby200.00% and136.84%,

respectively.(3)ByanalyzingthecharacteristicsofsoilenzymeactivityandtherelationshipbetweenCUEand
environmentalfactors,itwasfoundthatsoilcarbon,nitrogenandphosphorusavailabilitywasanimportant
influencingfactor,mainlyaffecting APactivity,C∶PEEA,N∶PEEA,VL,VA and CUE,whilethe
stoichiometricratioofsoilnutrientsmainlyaffectedβGactivityandC∶NEEA.(4)Theresultsofredundancy
analysis(RDA)showedthattheratiooffungiandbacteriamainlyaffectedthecharacteristicsofsoilenzyme
activityandCUEinthemixedforest,whilethemaininfluencingfactorsinpureforestwereactinomycesand
Gram-negativebacteria.[Conclusion]Mixingtreespeciessignificantlyimprovesforestsoilnutrients,affects
thereleaseofsoilextracellularenzymes,andimprovesCUE,anditisconducivetosoilcarbonsequestration.
Therefore,thedifferencesbetweenpureforestandsecondaryforestshouldbeconsideredinfuture
managementandresearchofP.massonianaforest.
Keywords:mixedtreespecies;restorationtime;microbiologicalextracellularenzymes;theenzymestoichiometry
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  土壤微生物是土壤物质循环与养分转化过程的

核心,也是维系陆地生态系统功能的关键[1]。同时,
微生物群落恢复也是退化土壤生态功能恢复的重要

过程。已有研究[2]表明,真菌通过菌丝形成并稳定大

团聚体,森林中存在的不同菌根真菌的密集网络通过

保持大团聚体的稳定性来减少土壤侵蚀,有利于退化

森林土壤碳库的稳定性,同时,菌根真菌的存在还影

响森林土壤碳氮磷循环,如外生菌根真菌可以通过菌

丝分泌物周转缓解腐生微生物碳限制,加速土壤有机

质分解和碳输出[3],而丛枝菌根真菌则主要通过增加

氮磷的转化,进而促进退化森林恢复。土壤胞外酶是

土壤微生物功能发挥的重要介质,不同微生物养分需

求和同一微生物不同阶段的养分需求的差异介导不

同碳氮磷获取酶释放速率,从而造成酶化学计量比的

差异,如在草地生态系统长期恢复过程中,由于氮限

制加剧,导致微生物代谢分泌的氮获取酶多于磷获取

酶,从而导致N∶PEEA(NAG∶AP)随恢复时间的增

加而增加[4]。而在施氮情况下,森林土壤磷限制加

剧,适应氮沉降的微生物通过真菌与细菌比值(F/B)
的调整使微生物群落向更寡养和耐胁迫转变,同时改

变微生物生物量化学计量[5]。微生物群落结构的变

化对胞外酶活性产生影响,已有研究[6]发现,真菌比

细菌产生更广泛的碳磷获取酶,群落中F/B较少时,
碳磷获取酶活性也较低。因此,研究微生物和土壤酶

活性特征的关系可以更好地理解退化森林恢复过程

中土壤养分的变化情况。

  微生物碳利用效率(CUE)是评估微生物参与土

壤碳周转的关键参数,深刻影响森林恢复过程中微生

物介导的土壤碳循环过程。森林恢复过程中土壤环

境、植物凋落物、微生物群落等均发生显著变化,进而

引起CUE的巨大差异。相关研究[7]表明,长期植树

造林增加生物量周转时间,抑制微生物呼吸作用,从
而显著增加 CUE。DUAN 等[8]研究进一步指出,

CUE随植物物种多样性的增加显著提升;DENG
等[9]研究表明,森林恢复过程中林下植被去除后蕨类

植物的“生态筛”效应减弱,低质量的松树凋落物量增

加,加剧微生物养分需求,导致CUE下降。不同生

境的微生物群落结构差异也可能导致CUE的差别,
对黄土高原不同林龄刺槐土壤微生物介导的碳动力

学机制研究[9]发现,在高质量森林底物生境中,CUE
明显高于低质量农作物底物,而在混交过程中土壤环

境、凋落物类型及微生物群落产生的巨大变化,无疑

对CUE产生重大影响,如 HE等[10]研究证明,桉树

混合种植后CUE得到增强,而较高的CUE意味着

土壤中微生物生物量的输出更大,进而增加微生物介

导的有机质形成过程,有效改善纯林土壤有机碳的积

累和稳定。也有研究[9]表明,CUE通过影响微生物

呼吸和根呼吸从而对土壤呼吸及土壤碳储量产生深

刻的影响。

  马尾松因其优异的生长特性和广泛的环境适应

能力在我国南方红壤侵蚀区水土流失治理与保持方

面发挥重要作用,但近年来,马尾松人工纯林病虫害
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现象日益突出、次生演替普遍发生[11],严重制约马尾

松林生态服务功能的发挥和土壤固碳潜力的实现,如
覃振凯[12]研究了广西4个林龄的马尾松纯林0—20
cm土层土壤有机碳含量,结果发现,土壤有机碳并未

随着林龄持续增加,而是在33年林龄达到最大值,之
后下降。相关研究[13]表明,人工纯林物种丰富度低,
抵御外界干扰的能力弱是制约马尾松人工林可持续

发展的关键,而通过引入阔叶树种对马尾松纯林进行

混交改造是目前亚热带地区常见的营林和改造模式,
成为提升退化马尾松林土壤有机质含量并实现可持

续发展的重要方式。然而,微生物作为土壤物质循环

与养分转化过程的核心,马尾松林针阔混交改造过程

中土壤微生物过程如何调控土壤碳固存和生态系统

功能的发挥仍缺乏了解。因此,本研究选择不同恢复

年限的马尾松纯林和马尾松-木荷混交林作为研究对

象,研究马尾松林土壤酶活性特征及碳利用效率在恢

复过程中对树种混交的响应,以进一步解释混交措施

如何调控土壤微生物过程和功能发挥,以期为区域马

尾松林林分质量提升提供一定的科学依据。

1 材料与方法
1.1 研究区概况

  研究区位于福建省长汀县河田镇(25°18'40″—

26°02'05″N,116°00'45″—116°39'20″E),属中亚热带

季风气候,年平均气温18.3℃,年平均降水量1700
mm。该地区地带性土壤为燕山运动早期形成的中

粗粒花岗岩发育的红壤。由于历史因素,山地植被遭

大面积破坏,水土流失严重。从20世纪80年代开

始,当地开展大规模的生态修复工作,形成大面积的

马尾松单优群落。采用成对试验设计,选取母岩条件

相同、地形条件相似的晨光村和八十里河的马尾松纯

林及相对应的马尾松木荷混交林作为研究对象,分别

为恢复19年马尾松纯林(Y19-CF)、恢复19年马尾

松-木荷混交林(Y19-MF)、恢复39年马尾松纯林

(Y39-CF)和恢复39年马尾松-木荷混交林(Y39-

MF)。样地基本概况为:Y19-CF和Y39-CF均为马

尾松纯林,平均树高分别为9.40,6.63m,平均胸径分

别为9.60,10.84cm,Y19-MF和 Y39-MF均为马尾

松和木荷混交林,其中马尾松平均树高分别为9.80,

10.88m,平均胸径分别为10.91,14.10cm,木荷平均

树高分别为6.16,8.90m,平均胸径分别为6.74,14.10
cm,4个样地林下植被均以芒萁为主,治理前所有样地

的背景值基本接近。

1.2 样地布设与样品采集

  2020年8月分别在恢复19年纯林(Y19-CF)、恢
复19年混交林(Y19-MF)、恢复39年纯林(Y39-CF)
和恢复39年混交林(Y39-MF)4个不同林分类型样

地中各设置4个20m×20m的标准样地,共16个

20×20m标准样地。每个标准样地内按照“S”形随

机钻取多个地点的0—10cm土层土壤并充分混合成

1个土壤,一部分用于测定土壤酶活性和微生物群落

结构,另一部分放于保温箱内,迅速带回实验室,去除

石砾和根系并过2mm筛,再次分为2部分,其中一

部分保存于4℃的土用于土壤微生物量的测定,另一

部分自然风干,测定基本理化。

1.3 测定方法

1.3.1 土壤基本理化性质的测定 土壤pH 采用

FiveEasyPlusTM-FE28型pH计测定,其中土水比例

为1∶2.5;土壤有机碳(SOC)和全氮(TN)采用土壤

碳氮元素分析仪测定;土壤全磷(TP)采用 HCLO4-
H2SO4通过消煮法提取后,取上清液后使用连续流动

分析仪测定[14];土壤可溶性有机碳(DOC)和土壤可

溶性有机氮(DON)利用去离子水浸提后,分别使用

总有机碳分析仪和连续流动分析仪测定[15]。

1.3.2 土壤微生物指标测定 土壤微生物生物量碳

(MBC)、微生物生物量氮(MBN)采用氯仿熏蒸(K2SO4)
法提取,MBC采用总有机碳分析仪测定。PLFAs测定

参照文献[16-17]的方法进行提取,本文选择的生物分

子标志物见表1。
表1 检验土壤微生物种群的脂肪酸标志物

Table1 Examinationofthefattyacidmarkersinthesoilmicrobialpopulations

微生物类型 磷脂脂肪酸标记

革兰氏阳性细菌 (GP) i14∶0,i15∶0,a15∶0,i16∶0,i17∶0,a17∶0
革兰氏阴性细菌 (GN) 16∶1ω9c,16∶1ω7c,cy17∶0,18∶1ω7c,18∶1ω5c,cy19∶0ω8c
丛枝菌根真菌 (VAM) 16∶1ω5c

放线菌 (ACT) 10Me16∶0,10Me17∶0,10Me18∶0
真菌 18∶1ω9c,18∶2ω6,9c

1.3.3 土壤胞外酶活性测量及酶化学计量计算 土

壤水解酶活性测定方法参照文献[18]。本研究测定4
种酶活性,酶活性以1g干物质1h产生底物的摩尔数

[μmol/(g·h)]表示,分别为土壤酸性磷酸酶(AP,底
物为4-MUB-phosphate)、β-葡萄糖苷酶(βG,底物为4-
MUB-β-D-glucoside)、纤维素水解酶(CBH,底物为4-
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MUB-β-D-cellobioside)、β-N-乙酰氨基葡萄糖苷酶(NAG,
底物为4-MUB-N-acetyl-β-D-glucosaminide)。

  (1)参考TURNER等[19]的研究方法,酶化学计

量比计算公式为:

C∶NEEA=βG∶NAG (1)

C∶PEEA=βG∶AP (2)

N∶PEEA=NAG∶AP (3)
式中:C∶NEEA 为 C获 取 酶 与 N 获 取 酶 的 比 值;

C∶PEEA为C获取酶与P获取酶的比值;N∶PEEA为N
获取酶与P获取酶的比值;βG为β-葡萄糖苷酶;NAG
为β-N-乙酰氨基葡萄糖苷酶;AP为酸性磷酸酶。

  (2)参考 MOORHEAD等[20]研究方法,酶向量

长度(vectorlength,VL)和向量角度(vectorangle,

VA)的计算公式为∶

VL=[(lnβG/lnNAG)2+(lnβG/lnAP)2]
1
2 (4)

VA=Degrees[ATAN2(lnβG/lnAP,lnβG/

lnNAG)] (5)
式中:VL 为微生物C限制;VA 为微生物N或P限

制,微生物C限制随着VL 的增加而增加,微生物P
限制随着VA 的增加而增加,VA<45°或>45°分别表

示N或P限制的相对程度[20]。

  (3)参考SINSABAUGH等[21]研究方法,微生物

碳利用效率(CUE)的计算公式为∶

SC∶N=
BC∶N

LC∶N
×

1
C∶NEEA

(6)

CUEC∶N=CUEmax×
SC∶N

SC∶N+KX
(7)

式中:BC∶N为微生物生物量C与N的比值;LC∶N为

不稳定的 C和 N 的比值;C∶NEEA为βG∶NAG,

CUEmax为0.6;KX 为0.5。

1.4 数据处理

  采用Excel2019软件进行数据初步处理,数据

统计分析在SPSS26.0软件中进行,双因素方差分析

和配对样本T 检验用于检验恢复年限和树种混交对

土壤理化性质、酶活性特征及CUE的影响;皮尔逊

相关系数矩阵检验土壤酶活性特征及CUE与土壤理

化因子的关系,冗余分析(RDA)检验2种林分类型中

影响土壤酶活性特征及CUE的主要微生物群落结构,
分别使用Origin2024b和Canoco5软件作图。

2 结果与分析

2.1 树种混交和恢复年限对土壤理化性质的影响

  由表2可知,不同林分之间土壤理化性质差异显

著(p<0.05)。与 Y39-CF相比,Y39-MF的SOC、

TN和 MN显著增加,但Y19-CF和Y19-MF之间土

壤理化因子无显著差异。同时,随着林龄增加,Y39-
MF土壤的pH、TN、TP和MN均显著高于Y19-MF。

表2 土壤理化性质

Table2 Soilphysicalandchemicalproperties

指标
Y19

MF CF
Y39

MF CF
pH 4.00±0.05Ba 4.38±0.13Aa 4.20±0.02Aa 4.24±0.06Aa

SOC/(g·kg-1) 15.47±2.08Ba 16.37±2.65Aa 22.90±0.12Aa 11.83±1.44Ab
TN/(g·kg-1) 0.94±0.12Ba 1.03±0.02Aa 1.34±0.06Aa 0.67±0.07Bb
TP/(g·kg-1) 0.11±0.01Ba 0.13±0.02Aa 0.21±0.02Aa 0.12±0.02Ab
DOC/(mg·kg-1) 70.96±8.05Aa 59.53±3.55Aa 74.05±7.01Aa 70.78±8.42Aa
MBC/(mg·kg-1) 177.45±4.78Aa 140.01±11.82Aa 221.28±14.97Aa 151.06±17.97Aa
MBN/(mg·kg-1) 18.82±4.19Aa 21.09±0.60Aa 35.80±3.51Aa 19.36±2.91Aa
MN/(mg·kg-1) 6.14±1.06Ba 2.45±0.37Aa 23.26±2.31Aa 2.17±0.18Ab

C∶N 14.32±4.42Aa 12.28±3.68Aa 17.08±0.35Aa 17.54±0.62Aa
C∶P 141.11±9.76Aa 135.21±17.28Aa 107.84±5.81Ba 103.97±9.77Aa
N∶P 8.34±0.40Aa 7.19±0.69Aa 6.32±0.37Aa 5.96±0.62Aa

MBC∶SOC 6.34±3.00Aa 2.81±1.96Aa 0.97±0.09Aa 1.36±0.27Aa
MBC∶MBN 10.90±2.32Aa 6.62±0.46Aa 6.27±0.38Aa 8.33±1.58Aa
MN(IN)∶DOC 0.09±0.26Ba 0.04±0.01Aa 0.31±0.14Aa 0.03±0.00Ab

  注:表中数据为平均值±标准差;SOC为土壤有机碳;TN为全氮;TP为全磷;DOC为可溶性有机碳;MBC为微生物生物量碳;MBN为微生

物生物量氮;MN为矿质氮;MF为混交林,CF为纯林;同列不同大写字母表示不同恢复年限间差异显著,不同小写字母表示树种混交间

的差异显著(p<0.05)。下同。

2.2 树种混交和恢复年限对土壤酶活性及化学计量

特征的影响

  由图1可知,不同林分之间土壤酶活性及化学计

量特征差异显著(p<0.05)。与Y39-CF相比,Y39-
MF的N∶PEEA和C∶PEEA显著增加,而 AP、VL 和

VA 则显著降低,与 Y19-CF相比,Y19-MF的 C∶
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NEEA、C∶PEEA和 VA显著增加,NAG则显著降低。
同时,随着林龄增加,Y39-MF的AP、βG和C∶NEEA
显著低于Y19-MF,而纯林无显著差异。

双因素方差分析结果显示,恢复年限和树种混

交对AP、βG、CBH、C∶NEEA、N∶PEEA和VL 均有显著

影响。

  注:图中误差线为标准差。下同。

图1 不同林分土壤酶活性及化学计量比

Fig.1 Soilenzymeactivitiesandstoichiometricratiosindifferentforests

2.3 树种混交和恢复年限对微生物碳利用效率的影响

  由图2可知,不同林分之间微生物碳利用效率差

异显著(p<0.05)。与Y39-CF相比,Y39-MF显著增

加200.00%。同时,随着林龄增加,混交林中,Y39-MF
显著增加136.84%,而纯林中没有显著差异。且双因

素方差分析结果显示,恢复年限、树种混交及其交互作

用对碳利用效率均有显著影响。

2.4 土壤酶活性及其化学计量比与土壤理化性质的

相关性分析

  由图3可知,AP主要与土壤碳氮磷有效性显著负

相关(p<0.05),βG与土壤C∶P和N∶P呈显著正相

关(p<0.001);C∶NEEA和C∶PEEA均与土壤C∶N、C
∶P呈正相关,与pH呈显著负相关,C∶PEEA还与土

壤碳氮有效性呈正相关,N∶PEEA和CUE与土壤理

化性质的相关性一致,均与土壤碳氮磷有效性呈极显

著正相关(p<0.01),而VL 和VA 则与土壤碳氮磷

有效性呈负相关。

2.5 土壤酶活性与微生物群落结构的相关性分析

  以土壤酶活性特征和CUE为响应变量,微生物群

落结构为解释变量进行冗余分析(图4),结果表明,混交

林中微生物群落结构解释土壤酶活性特征和CUE的

99.97%,其中F/B与第1轴呈显著负相关,与βG和VL
呈高度正相关,而与CBH、N∶PEEA和CUE呈高度负相

关,F/B 解释土壤酶活性特征和CUE的69.80%。而纯

林中微生物群落结构解释土壤酶活性特征和CUE的

99.95%,其中ACT和GN与第1轴呈显著正相关,ACT
和GN分别解释土壤酶活性特征和CUE的45.40%和

22.40%,ACT和GN均与βG高度正相关。

3 讨 论
3.1 混交过程中土壤酶活性特征和CUE的变化

  土壤细胞外酶是微生物功能发挥的媒介和养分

需求的体现,生态酶化学计量的变化反映微生物在群
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落水平上对多种资源的适应,并反映土壤的营养状

况。本研究中森林混交过程不仅影响土壤酶活性特

征,也显著提高CUE(图1,图2)。

图2 不同林分土壤微生物碳利用效率

Fig.2 Soilmicrobialcarbon-utilizationefficiencyindifferentforests

  注:*表示p≤0.05;**表示p≤0.01;***表示p≤0.001。

图3 土壤酶活性特征及CUE与土壤理化性质相关性分析

Fig.3 Characteristicsofsoilenzymeactivitiesandcorrelations
betweenCUEandsoilphysiochemicalproperties

  注:红色线条为微生物群落;蓝色线条为土壤酶活性特征及CUE。

图4 土壤酶活性特征和CUE与微生物群落的冗余分析

Fig.4 CharacteristicsofsoilenzymeactivitiesandredundancyanalysisofCUEwiththemicrobialcommunities

  其 中,Y19-MF 的 AP、CBH 和 NAG 活 性 和

Y39-MF的AP、βG和CBH活性均下降,可能是因为

土壤养分有效性的提高(表2),微生物养分限制得到

缓解,微生物分泌的胞外酶活性降低。在此基础上计

算土壤酶化学计量比,Y19-MF的C∶NEEA、C∶PEEA
和VL 均提高,表明混交初期加剧微生物碳限制。可

能是因为森林混交为工程措施,加剧对土壤的扰动,
破坏团聚体稳定性,不利于土壤有机碳的固存,导
致土壤微生物没有足够的碳和可用养分来满足其

资源需求,从而造成碳限制[22]。混交初期土壤氮含

量增加,缓解微生物氮限制,促进微生物对易分解

有机碳的利用,使原有土壤有机碳含量减少,造成土

壤微生物碳限制加剧[23]。同时4个样地中C∶PEEA
均<1.5,且VA>45°,表明该区域存在磷限制,与同

区域研究[24]结论一致,可能是因为磷的来源和特性

的影响。磷是一种岩石衍生的营养物质,一方面,随
着土壤发育的进行和原生矿物的消耗,风化作用释放

的磷含量下降,而且亚热带地区高降水量带来强烈的

淋溶作用,导致土壤元素浸出,随后养分有效性下

降[25];另一方面,土壤中大部分磷被铁铝氧化物吸附

固定,形成铁铝结合态磷,使微生物难以利用,从而造

成微生物磷限制[26]。

  CUE在混交初期的不同林分中没有显著差异,
但在Y39-MF中显著提高(图2),表明长期混交有利

于CUE的提高,而短期混交效果不显著。可能是因

为混交初期土壤C∶N较高,已有研究[10]表明,微生

物需要通过溢出呼吸维持其稳态C∶N,增加碳消

耗,因而本研究中混交初期 CUE相比纯林没有提

高。混交后期土壤C∶N显著下降,此时微生物获取

营养的能量消耗低,转化为生物量的比率高,因而
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CUE显著提高。混交早期由于工程措施对土壤环境

的影响,微生物生存面临较大的环境胁迫,因此在早

期土壤环境难以提升,并且在相关研究[27]中也发现,
植被类型的变化对土壤微生物过程的影响需要一个

较为长期的过程。

3.2 混交过程中土壤酶化学计量特征和CUE与微

生物养分限制

  基于微生物资源分配理论,微生物因自身代谢资

源的需求状况调控胞外酶的释放,进而改变土壤酶

化学计量比和CUE,因此,土壤酶化学计量比常被

用来表征土壤微生物的相对资源限制。本研究中,

C∶NEEA、N∶PEEA及C∶PEEA均与土壤碳氮磷含量及

其化学计量比有显著相关性(图3),与汪金龙等[28]的

研究一致,说明土壤酶化学计量比受土壤养分含量影

响较大。与此同时,土壤酶的催化作用对土壤养分物

质的迁移和循环也起重要作用,土壤酶将有机质分解

为不同产物,进而影响土壤养分含量。VA 与TN和

TP显著负相关,本研究中,VA 表示微生物磷限制,与
相关分析结果一致,VA 在混交前期显著增加,后期显

著下降,可能是因为土壤中磷含量的变化,已有研

究[21]表明,缺磷土壤的磷获取酶活性较高,而恢复前

期土壤磷含量较少,微生物磷限制增大,恢复后期土壤

养分状况得到改善,一定程度上满足微生物的资源需

求,磷限制得到缓解。CUE与TN、MBN、MN、SOC、

MBC及TP呈显著正相关,与张尧等[29]的研究结果一

致,是因为土壤理化性质和养分状况会通过影响微生

物群落代谢活性,进而影响微生物对碳的分配,导致

CUE的变化。已有研究[30]表明,土壤碳氮磷含量及

其化学计量比通过改变微生物生物量和微生物代谢

限制,从而显著影响微生物CUE。

  本研究发现,微生物群落结构对土壤酶活性特征

和CUE也有重要影响,真菌和F/B 主要影响AP活

性的变化,且与AP活性呈显著正相关,可能是因为

随着植被的恢复,真菌在微生物群落中的比例有所减

少。也有研究[8]表明,真菌比细菌产生更广泛的碳磷

获取酶,而本研究中混交后期由于营养供应充足,根
源资源的高氮含量更有利于细菌群落的生长,细菌群

落在混交林中数量增加更快,而真菌含量则显著减

少,由此导致F/B 在混交林中的下降趋势,因此碳磷

获取酶活性也较低,与 WAN等[6]的研究结果一致。
本研究发现,CUE受微生物磷限制的影响,在混交初

期,微生物受到磷限制,因而CUE较低,而混交后期

磷限制得到缓解,CUE显著高于其他样地,即微生物

受到磷限制时,增加对磷的吸收,从而降低CUE,是因

为微生物在受养分限制的环境中,以呼吸或分泌胞外

酶的形式释放碳,以获取受限的养分,从而降低微生物

CUE[21]。本研究中,CUE与F/B 呈显著负相关,与

SOARES等[31]的研究结论一致,可能是因为真菌中很

大比例的碳被用于酶的生成,而这种资源的流失导致

F/B 高的土壤中CUE低,因此,随着F/B 的下降,混
交后期CUE显著提高。

4 结 论
  (1)SOC、TN、TP、MBC、MCN以及 MN是影响

土壤酶活性特征及CUE的重要因子。

  (2)土壤酶活性特征和CUE与微生物群落结构

之间关系密切,其中混交林中的主要影响因素是F/

B,而纯林中则主要受ACT和GN的影响。

  (3)长期树种混交可以改善微生物碳磷限制,提
高微生物碳利用效率。
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