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　　摘要：全球气候变化可能会对土壤生态系统产生潜在的影响，通过室内培育试验，设置了３种土壤水分梯度（土壤
体积含水率为８０％、６０％、４０％）、２种大气ＣＯ２浓度（３５０、７００μｇ／Ｌ）、２种土壤使用状况（裸土、种植大豆土壤），对土

壤微生物量及活性的变化进行研究。结果表明，干旱胁迫使土壤微生物生物量碳量（ＭＢＣ）含量极显著降低。重度干
旱时，植物碳输入会加剧干旱对土壤生态系统的胁迫。大气ＣＯ２倍增对土壤ＭＢＣ量显著不影响。干旱胁迫导致土壤

蔗糖酶和过氧化氢酶活性极显著降低。大气ＣＯ２倍增能够极显著促进土壤蔗糖酶和过氧化氢酶活性，这可能会加速

土壤有机质的降解，加快土壤碳库周转速率，对大气 ＣＯ２增加起到正反馈作用。干旱与 ＣＯ２倍增交互作用对土壤

ＭＢＣ和酶活均显著不影响，但在种植大豆的土壤中交互作用对蔗糖酶活性有一定影响。
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　　全球气候变化背景下，越来越多的国家和地区正在经历
更为强烈和持久的干旱现象［１］。同时，由于化石燃料使用量

的持续增加，全球范围内ＣＯ２的浓度增速加快。科学预测至
２０３０年，ＣＯ２浓度将达到５５０μｍｏｌ／ｍｏｌ，即比１００年前高近１
倍，从而可能导致全球增温 １．５～４．５℃，降水增加 ７％ ～
１１％，尤其以极地增加较多［２］。所有这些变化都将影响到生

态系统的结构与功能，同时作为对土壤生态系统的反馈，土壤

微生物生态系统也将会发生变化［３］。在气候变化的大背景

下，土壤微生物及其群落的响应和反馈机制成为目前研究领

域的热点。近年来，在大气 ＣＯ２浓度升高对土壤微生物群落
结构、微生物区系、土壤呼吸、微生物生物量、土壤酶活性影响

等方面的研究较多，但始终未得出一致结论［２］。但高浓度

ＣＯ２对土壤微生物生态系统的影响是存在的
［４］，大量研究表

明，高浓度ＣＯ２提高了土壤微生物的活性，加快土壤有机物的
降解，可能会加速全球气候变化。目前，大部分研究仍然偏重

于单个气象因子对土壤微生物的影响，对干旱和 ＣＯ２倍增交
互作用的影响研究很少，而且土壤微生物对气候变化的反馈

机制仍不清楚，亟待进一步研究。

在土壤生态系统中，土壤微生物生物量碳（ＭＢＣ）影响着
所有进入土壤有机质的转化，与土壤中的Ｃ、Ｎ、Ｓ、Ｐ等养分循
环密切相关，调节着土壤养分的矿化和固定过程［５］，可以反

映土壤微生物生物量，并在一定程度上反映土壤养分有效性

状况和土壤生物活性［６］。土壤酶来源于土壤微生物的代谢

过程，许多研究表明，土壤微生物含量与各种酶活之间都有较

高的相关性，并且酶活性可以控制养分的释放而影响植物和

微生物生长，在一定程度上可反映土壤微生物活性和土壤生

化反应强度［７］。此外，土壤酶活性与土壤碳、氮循环密切相

关［８］。因此，土壤微生物活性的研究与全球气候变化产生直

接联系。本研究采用苗期大豆和农田土壤作为供试材料，以

土壤ＭＢＣ、土壤氧化还原酶类中的过氧化氢酶、水解酶类中
的蔗糖酶［９］来表征土壤微生物量和微生物活性。从土壤微

生物生物量及微生物活性方面，研究其对干旱和大气 ＣＯ２倍
增的响应，探索土壤微生物对气候变化的响应和反馈机制，为

研究土壤生态系统增强或削弱全球气候变化的影响提供新思

路，对应对全球气候变化具有重要的现实意义。

１　材料与方法

１．１　试验土壤
试验在东华大学校区旁的农田内随机选取５个采样点，

采集农田表层０～３０ｃｍ的原状新鲜土样，挑除肉眼可见的杂
物、动植物残体等，一部分土壤过１０ｍｍ筛，用于室内培养试
验；一部分置于通风处自然风干后过２ｍｍ筛，用于理化性质
测定（表１）。

表１　试验土壤基本理化性质

理化性质 结果

ｐＨ值 ６．８０
黏粒（％） ５０．００
容重（ｇ／ｃｍ３） １．２１

田间持水量体积含水率（ｇ／ｇ） ０．３０
有机碳（ｇ／ｋｇ） １６．００
全氮（ｇ／ｋｇ） １．２７

１．２　试验装置
本试验设置裸土和种植植被 ２种土壤植被状况，环境

ＣＯ２浓度（３５０±５０）μＬ／Ｌ、倍增 ＣＯ２浓度（７００±５０）μＬ／Ｌ２
个状况，以及湿润（７５％～８０％ＷＨＣ）、轻度干旱（６０％）、重度
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干旱（４０％）３种水分状况，共１２种不同处理组合，每种试验
组合做３个平行组（表２）。试验植物为大豆，试验采用室内
盆栽进行。选取品相良好的大豆种子播种于装有试验土壤的

圆形花盆（直径２２ｃｍ，高２５ｃｍ）内，每盆播种１５粒，１穴３
粒，置于气候箱内培养，昼／夜温控分别为２５℃／１８℃，日光
照时间为１２ｈ，空气相对湿度为６０％。萌芽期充分浇水，待
生长出３出复叶后开始控制试验条件。

表２　试验影响因子设计

土壤体积含水率

（％）

倍增ＣＯ２
（７００±５０）μＬ／Ｌ

环境ＣＯ２
（３５０±５０）μＬ／Ｌ

裸土 植被 裸土 植被

湿润（８０） ＳＷＣ ＰＷＣ ＳＷ ＰＷ
轻度干旱（６０） ＳＤ１Ｃ ＰＤ１Ｃ ＳＤ１ ＰＤ１
重度干旱（４０） ＳＤ２Ｃ ＰＤ２Ｃ ＳＤ２ ＰＤ２

１．３　分析与测定
试验采用２个人工气候箱控制不同大气 ＣＯ２浓度，Ａ箱

内利用液态 ＣＯ２钢瓶２４ｈ连续供给 ＣＯ２，Ｂ箱不供气，试验
期间通过红外ＣＯ２分析仪（ＴＥＳ１３７０）监测人工气候箱内ＣＯ２
浓度。每日测定土壤含水量，及时补水。在大豆种植１０、２０、
３０、４０ｄ分别采取表层土样测定土壤理化指标，包括基本的物
理指标及土壤微生物生物量碳（ＭＢＣ）含量、土壤过氧化氢酶
活性、土壤蔗糖酶活性。土壤ＭＢＣ含量的测定采用熏蒸浸提
法［１０］；过氧化氢酶的测定采用滴定法［１１］；蔗糖酶活性的测定

采用３，５－二硝基水杨酸比色法。

２　结果与分析

２．１　土壤ＭＢＣ含量变化
从图１可以看出，各组土壤ＭＢＣ含量随培养时间的延长

略微有所起伏，但变化趋势并不明显。种植大豆的土壤中

ＭＢＣ含量明显高于裸土，表明植物碳输入影响了土壤 ＭＢＣ
含量。干旱与土壤ＭＢＣ含量呈现明显的负相关，在裸土中影
响较小，在种植大豆土壤中影响很大，表明干旱可直接影响土

壤微生物量和活性，而植物碳的输入反而加剧干旱胁迫，干旱

可能诱导植物产生某种根系分泌物，抑制微生物生长。同时

ＣＯ２倍增对土壤ＭＢＣ含量无明显影响。种植大豆的土壤中，
ＣＯ２倍增使土壤 ＭＢＣ含量略有升高。ＣＯ２倍增和干旱交互
作用对土壤ＭＢＣ含量影响不显著。

２．２　土壤蔗糖酶活性变化
土壤蔗糖酶催化蔗糖水解为葡萄糖和果糖，提供可利用

的易溶性营养物质，其活性与有机质的转化和呼吸强度有密

切关系。从图２可以看出，随着干旱程度加剧，土壤蔗糖酶活
性逐渐降低，在种植大豆组，水分对土壤蔗糖酶活性影响极显

著。大气ＣＯ２浓度的升高显著促进了土壤蔗糖酶活性。在
种植大豆组中，大气ＣＯ２浓度和土壤水分交互作用对其酶活
有一定影响，重度干旱抑制了ＣＯ２倍增对酶活的刺激作用。

２．３　土壤过氧化氢酶活性变化
土壤过氧化氢酶主要来源于细菌、真菌以及植物根系分

泌物，是一种广泛存在于好氧细菌和兼性厌氧菌内的胞内酶，

促进过氧化氢对各种化合物的氧化，与土壤呼吸强度相关，一

定程度上反映了土壤微生物学过程的强度。土壤过氧化氢酶

活性变化见图３。干旱和ＣＯ２倍增对土壤过氧化氢酶的影响
与蔗糖酶相似。水分是土壤过氧化氢酶活性变化的重要因

素，干旱胁迫显著降低土壤过氧化氢酶活性。大气 ＣＯ２倍增
使土壤过氧化氢酶活性略有升高。二者交互作用则对过氧化

氢酶活差异不显著。

３　结论与讨论

在本试验中，干旱能明显降低土壤 ＭＢＣ含量，与其他的
研究结果一致。而ＣＯ２倍增对土壤 ＭＢＣ并无明显影响。也
有研究表明，大气 ＣＯ２倍增对土壤 ＭＢＣ含量可能有促进作
用［１２－１３］或者无显著影响［１４］。试验土壤为农田土壤，氮素浓
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度较低，养分限制可能是土壤 ＭＢＣ含量对 ＣＯ２倍增无显著
响应的原因之一。在ＣＯ２浓度倍增条件下，植物的Ｎ利用率
提高，可能会造成土壤 Ｎ的可利用性下降，致使微生物可利
用Ｎ源减少［１５］；另外植物地下生物量、根系分泌物和土壤有

机碳输入都增加，也可能会导致土壤ＭＢＣ含量增加。以上原
因最终导致ＭＢＣ含量不变甚至降低。但在养分有效性高的
土壤中，根际沉积碳转化为生物量较多。所以 ＣＯ２倍增对土
壤ＭＢＣ无影响不意味着对土壤微生物无影响，可能是通过影
响土壤酶活性和土壤微生物群落结构发生作用。

本研究显示，随着干旱程度增加，土壤酶活性逐渐降低。

在种植大豆土壤中水分对蔗糖酶活性的影响极为显著。其他

的研究也表明土壤蔗糖酶活性和土壤水分之间有很强的相关

性，提高土壤水分可以增强土壤孔隙联通，使得养分更易被获

取［１６］。同时，在种植植物土壤中，干旱可能影响植物体内蛋

白质的合成与核酸代谢，从而影响根系分泌物的组成和含量，

进而导致与根系分泌相关的酶活性的降低。种植植物对过氧

化氢酶和蔗糖酶活性起到明显的促进作用。种植植物对其的

促进作用，可能来源于植物根系分泌物促进微生物生长和代

谢，也可能来源于植物根系直接分泌含量的增加。

ＣＯ２的倍增能够提高土壤蔗糖酶和过氧化氢酶活性，表
明ＣＯ２倍增在一定程度上刺激了微生物活动。许多研究证
实，ＣＯ２浓度升高均能增加土壤酶活性

［１７］。可能是大气 ＣＯ２
倍增条件下植物量增加，分泌的酶含量也相应增多；来源于土

壤微生物对过量碳输入的反馈作用［１８］。试验中酶活性随

ＣＯ２浓度增加的幅度不大，其主要原因是受到土壤水分状况
的限制。在本研究同时观察到，通过ＭＢＣ表征的土壤微生物
生物量没有发生显著变化，表明ＣＯ２倍增促进单位微生物的
活性，总体微生物量并无变化。

大气ＣＯ２升高带来的不稳定碳输入增加可能引起激发
效应［１９］，加速了土壤有机质降解，可能导致土壤碳库的净损

失。大气ＣＯ２倍增导致植物根系生物量增加，根系分泌物相
应增加，升高了土壤碳氮比，由于真菌对 Ｎ的需求量小于细
菌，易在低Ｎ环境下存活［２０］，有利于增强真菌在土壤微生物

中的主导地位，而真菌更易分解木质素等土壤稳定碳组分，可

加速土壤稳定碳库的周转率。同时 ＣＯ２的增加也促进土壤
蔗糖酶活性，加速了土壤中碳水化合物的转化，增加土壤碳库

周转速率，对气候变化可能带来负面影响。大气 ＣＯ２浓度和
土壤水分交互作用对其酶活的影响有一定影响，但不明显。

而在种植大豆组中，重度干旱能够抑制 ＣＯ２倍增对酶活的刺
激作用，可能由于重度干旱诱导植物产生根系分泌物，抑制了

微生物的活性。

研究结果表明，干旱能够明显降低土壤ＭＢＣ含量，且随干
旱程度的增加土壤ＭＢＣ含量降低。重度干旱时，种植植物组
中的植物碳输入反而加剧了干旱胁迫。大气ＣＯ２倍增对土壤
ＭＢＣ含量的影响并不明显。干旱胁迫降低了土壤蔗糖酶和过
氧化氢酶的活性，表明其在一定程度上抑制了土壤微生物活

性。而ＣＯ２倍增能够显著促进土壤蔗糖酶活和过氧化氢酶
活，提高了土壤微生物活性。土壤酶活的提高可能会加速土壤

有机质降解，加快了土壤碳库周转速率，可能会加剧全球的气

候变化。而全球气候变化的加剧，又可能导致局部干旱加剧和

大气中ＣＯ２浓度进一步增加，其结果继续作用于气候变化，从

而形成了恶性循环，极大地加剧了全球气候变化。
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