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新疆泥火山不同生境土壤微生物数量、
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　　摘要：为了揭示新疆泥火山不同生境土壤微生物数量与土壤酶活性、理化因子之间的关系，以新疆泥火山区域山
地荒漠带、草原带、泥火山口、灌木带４种不同生境为研究对象，用稀释平板法对该区域的细菌、放线菌、真菌进行分离
计数，研究土壤的微生物数量、酶活、理化性质，并对其进行方差分析、简单相关分析和主成分分析。结果表明：泥火山

不同生境土壤微生物数量具有显著差异，且细菌数量＞放线菌数量＞真菌数量；土壤微生物数量在不同生境表现为：
草原带＞山地荒漠带＞灌木带＞泥火山口；真菌数量与土壤含水量、有机质含量、全氮含量呈极显著正相关，细菌、放
线菌数量与有机质含量、全氮含量呈显著正相关；土壤细菌、放线菌数量与土壤转化酶活性呈显著或极显著正相关，与

磷酸酶活性呈显著负相关；主成分分析结果显示，有机质含量、全氮含量、全磷含量、含水量、磷酸酶活性、转化酶活性

等可以作为影响该区域土壤养分组成的重要因子。由结果可知，新疆泥火山不同生境土壤微生物数量分布均存在显

著差异，并与土壤环境因子呈正相关或负相关，可以较好地反映泥火山区域土壤养分的组成情况。
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　　泥火山与真正意义上的火山不同的是，它们是由泥浆形
成的，不具有火山的岩浆通道，名称中之所以有泥，是因为其

组成成分主要是黏土、岩屑、盐粉等，并且其外形很像一个火

山，具有喷发口，有时还会有喷发冒火现象。由于泥火山的喷

发形式和喷发后形成的堆积物在外形上与火山有些相似，因

而称其为泥火山［１］。新疆乌苏具有亚洲最大的泥火山群，位

于天山北坡丘陵地带、乌苏市南约４２ｋｍ的山区。据地质专
家介绍，泥火山是地质断裂活动形成的罕见自然景观，除新疆

外，目前仅在美国、墨西哥、新西兰等少数国家以及我国台湾

高雄地区发现，但是规模、数量都比不上新疆乌苏泥火山群。

乌苏泥火山群形态较全，具有重要的科学价值，是研究地形、

地层变化的活教材［２］，其特殊的环境是研究极端微生物的最

佳场所，并且周围具有丰富的矿产和石油资源，可以为今后油

气资源的开发和利用提供研究基础［３］。

土壤微生物是生态系统中重要的角色扮演者，在生态系

统中发挥着不可或缺的作用，其微生物本身的代谢对土壤的

结构、营养物质转化可以产生一定的影响。因此，土壤微生物

作为土壤质量变化的最敏感指标之一，在土壤质量评价中越

来越受到重视［４］。土壤酶作为土壤肥力的指标，具有重要的

作用［５］，土壤酶活性的大小可以直接反映土壤中物质转化状

况、肥力水平［６］。本研究以植被退化迁移、微生物演替变化、

生物化学风化、土壤转化过程所造成的独特环境为背景，研究

泥火山不同生境土壤微生物与土壤酶活性、理化因子的相互

关系，以期为持续利用和合理开发新疆天山北坡天然牧场提

供有利证据，同时有助于改善土壤养分、保持生态平衡，为揭

示泥火山不同生境的生态系统结构提供研究基础。

１　材料与方法

１．１　研究区概况
乌苏泥火山群位于新疆天山北麓乌苏市南约４０ｋｍ、白

杨沟镇东南约２５００ｍ处，属天山北坡山前丘陵地带，地理坐
标为４４°１０′０６″Ｎ、８４°２３′２０″Ｅ，海拔为１２７５ｍ左右，星散分布
在长约２００ｍ、宽约１００ｍ的范围内［７］。本研究以新疆天山

北坡不同生境土壤为研究对象，采集灌木带（海拔 １１００～
１３００ｍ）、泥火山口泥浆沉积物光地（海拔１１５０～１２８０ｍ）、
草原带（海拔９００～１０００ｍ）、山地荒漠带（海拔６００～８００ｍ）
原位条件下的土壤。具体采样地情况见表１。

表１　泥火山不同生境样地基本情况

生境类型 经度 纬度
海拔

（ｍ） 主要植被

灌木带 ８４°４０′２０″Ｅ ４４°１８′００″Ｎ １３００ 少量灌木植物

泥火山口 ８４°２３′００″Ｅ ４４°１１′００″Ｎ １２７５ 少量草本植物

草原带 ８４°２２′１０″Ｅ ４４°１３′００″Ｎ １１００ 草本植物

山地荒漠带 ８４°２９′２０″Ｅ ４４°１７′００″Ｎ ７６２ 少量骆驼刺、棉花

１．２　土样采集
采样时间为２０１４年９月，以机械抽样的方法在样地内设

置样方，草本采用１ｍ×１ｍ样方，５次重复；灌木采用５ｍ×
５ｍ样方，３次重复。在每个样方内分层采集０～２０ｃｍ土壤，
装入无菌袋中，放到冰袋盒内保鲜，尽快带回实验室，去除土
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样里的植物根系、砾石。将土样分成３份：１份放入４℃冰
箱，用于微生物计数研究；１份在室内风干，将风干土分别过
１．００、０．１５ｍｍ筛，用于土壤理化性质、酶活性研究；１份放入
－２０℃冰箱，用于后续的分子生物学方面的研究。
１．３　研究方法
１．３．１　土壤微生物测定　土壤微生物数量使用稀释平板法
测定［８－９］，细菌采用牛肉膏蛋白胨培养基，于３７℃倒置培养
４８ｈ左右；放线菌采用高氏１号培养基，于２８℃倒置培养７ｄ
左右；真菌采用马丁氏－孟加拉红培养基，于３３℃倒置培养
３～５ｄ。菌数（ＣＦＵ／ｇ）计算公式：

菌数＝（菌落平均数×稀释倍数）／干土质量。
１．３．２　土壤理化性质的测定　土壤含水量采用烘干法测定；
ｐＨ值、电导率的测定采用 ｐＨ电导率仪；根据水土体积比
２．５∶１、５∶１进行测定；有机质含量采用重铬酸钾容量法 －
外加热法测定；土壤全磷含量采用 ＨＣｌＯ４－Ｈ２ＳＯ４法测定；速
效磷含量采用ＮａＨＣＯ３浸提 －钼锑抗比色法测定；土壤全氮

含量采用半微量凯氏法测定［１０］。

１．３．３　土壤酶活的测定　过氧化氢酶活性采用高锰酸钾滴
定法测定；转化酶活性用茚三酮比色法测定；脲酶活性用苯酚

钠－次氯酸钠比色法测定；磷酸酶活性采用磷酸苯二钠比色
法［１１］测定。

１．３．４　数据处理　采用 Ｅｘｃｅｌ２００３进行数据初步处理，用
ＳＰＳＳ１７．０统计软件进行数据的方差分析、相关性分析、主成
分分析［１２］。

２　结果与分析

２．１　泥火山不同生境土壤微生物组成
由表２可知，不同生境土壤微生物存在显著差异（Ｐ＜

００５）；４种生境土壤中细菌数量最多，其次是放线菌，真菌数
量最少；细菌、放线菌、真菌在４种生境中共同的分布特征为
草原带＞山地荒漠带＞灌木带＞泥火山口。

表２　不同生境土壤微生物３大类群组成（ｎ＝３）

生境类型
土壤微生物数量 （×１０４ＣＦＵ／ｇ）

细菌 放线菌 真菌 总数

灌木带 ２１．６７±１．２０ａ １１．６７±０．８８ａ ０．０８±０．０１ａ ３３．４２±２．０９ａ
泥火山口 １３．６７±０．８８ａ ７．００±０．５７ａ ０．０２±０．０１ａ ２０．６９±１．４６ａ
草原带 ５７．３３±４．０９ｂ ３６．６７±２．７２ｃ ３．００±０．５８ｂ ９７．００±７．３９ｂ
山地荒漠带 ５０．３３±２．４０ｂ ２９．３３±０．８８ｂ ０．２０±０．０６ａ ７９．８６±３．３４ａ

　　注：数据为“平均值±标准差”。同列数据后标有不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）。表３同。

２．２　泥火山不同生境类型的土壤理化性质
由表３可以看出：不同生境土壤理化性质存在显著差异

（Ｐ＜０．０５）；山地荒漠带土壤 ｐＨ值相对其他３种生境较高，
并与这３种生境具有显著性差异；草原带的含水量最高，均值
达到２２．０３％，其次是泥火山口，灌木带、山地荒漠带最低，并
且彼此之间没有显著性差异；泥火山口的电导率最高

（４．５０ｄＳ／ｍ），最低的是灌木带（０．１２ｄＳ／ｍ）；草原带的有机

质含量最高，均值达到了１６３．９１ｇ／ｋｇ，其次是灌木带，并且灌
木带与泥火山口之间没有显著性差异，与草原带、山地荒漠带

之间具有显著性差异；全氮含量最高的是草原带，灌木带次

之，泥火山口、山地荒漠带最低；４种生境的全磷含量相差不
大，并且灌木带、草原带、山地荒漠带之间没有显著性差异；泥

火山口有效磷含量最高（１３．４７ｍｇ／ｇ），山地荒漠带次之，最
低的是灌木带、草原带。

表３　泥火山不同生境类型土壤理化因子的方差分析结果（０～２０ｃｍ）

生境类型 ｐＨ值 含水量

（％）
电导率

（ｄＳ／ｍ）
有机质含量

（ｇ／ｋｇ）
全氮含量

（ｇ／ｋｇ）
全磷含量

（ｇ／ｋｇ）
有效磷含量

（ｍｇ／ｋｇ）

灌木带 ７．８０±０．２０ｂ ２．７２±０．２９ａ ０．１２±０．０１ａ ３８．３６±１．１５ｂ １．９２±０．０６ｂ ０．３５±０．０３ａ ４．１２±０．６２ａ
泥火山口 ７．９１±０．０６ｂ １５．２２±０．７２ｂ ４．５０±０．６８ｂ １４．８５±３．００ａｂ ０．７４±０．１５ａｂ ０．４３±０．０１ｂ １３．４７±１．２５ｂ
草原带 ７．４１±０．０６ａ ２２．０３±２．１８ｃ １．０８±０．１４ａ １６３．９１±１４．０４ｃ ８．２０±０．７０ｃ ０．３３±０．０３ａ ４．７８±０．４８ａ
山地荒漠带 ８．３８±０．０７ｃ ２．８２±０．１５ａ １．２３±０．２７ａ １１．４７±２．１９ａ ０．５７±０．１１ａ ０．３３±０．０１ａ １１．７５±０．７２ｂ

２．３　泥火山不同生境土壤的酶活性
由图１可以看出：土壤过氧化氢酶、转化酶、脲酶、磷酸酶

在不同生境之间存在显著差异（Ｐ＜０．０５）；除了泥火山口的
磷酸酶活性，大体趋势是不同生境类型表层土壤（０～１０ｃｍ）
酶活性均高于下层土壤（１０～２０ｃｍ）。土壤过氧化氢酶活性
在山地荒漠带最高，在表层土壤中，除了草原带，均与其他２
种生境类型有显著差异（Ｐ＜０．０５），在１０～２０ｃｍ土层与草
原带具有显著性差异（Ｐ＜０．０５）。磷酸酶活性以灌木带较
高，０～１０、１０～２０ｃｍ土层分别为０．４７９７、０．１８７７ｍｇ／（ｇ·ｄ），
并且在表层土壤中，与其他３种生境类型均差异显著（Ｐ＜
００５），下层土壤中除了泥火山口，与其他２种生境类型差异
显著（Ｐ＜０．０５）。土壤脲酶活性以灌木带和山地荒漠带较

高，在０～１０ｃｍ土层中，除了山地荒漠带，灌木带与其他２种
生境类型均差异显著（Ｐ＜０．０５）；在１０～２０ｃｍ土层中，４种
生境类型均差异显著（Ｐ＜０．０５）。转化酶活性在山地荒漠带
较高，在０～１０ｃｍ土层中，４种生境类型均差异显著（Ｐ＜
００５）；在１０～２０ｃｍ土层中，山地荒漠带转化酶活性与灌木
带、草原带泥火山口差异显著（Ｐ＜０．０５）。
２．４　土壤微生物数量与土壤理化因子的相关性分析

从表４可以看出：土壤有机质含量、全氮含量与土壤微生
物有密切的关系，并且与真菌数量呈极显著正相关，相关系数

达到０．９５４；土壤含水量与真菌数量呈极显著正相关，相关系
数为０．７６７；而ｐＨ值与真菌数量呈显著负相关，相关系数为
－０．６０８；土壤全磷含量与细菌数量呈显著负相关，相关系数
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表４　土壤微生物数量与土壤理化性质的相关性分析

指标 ｐＨ值 含水量 电导率 有机质含量 全氮含量 全磷含量 有效磷含量

细菌 －０．１００ ０．２０５ －０．４５４ ０．６０５ ０．６０３ －０．６１２ －０．２３６
放线菌 －０．１３７ ０．２７７ －０．４２６ ０．６６８ ０．６６６ －０．５６５ －０．２８０
真菌 －０．６０８ ０．７６７ －０．２４３ ０．９５４ ０．９５４ －０．４６２ －０．４８８

　　注：“”表示显著相关（Ｐ＜０．０５，双尾检验）；“”表示极显著相关（Ｐ＜０．０１，双尾检验）。表５、表６同。

为－０．６１２。真菌在泥火山土壤３大类微生物数量组成中所
占比例最小，其数量能够随着土壤理化因子的改变而发生明

显变化。

２．５　土壤微生物数量与土壤酶活性的相关性分析
土壤酶是各种生化反应中的催化剂，是反映土壤综合肥

力、养分转化的指标。通过对土壤微生物数量、酶活性相关性

分析发现，大部分土壤酶活性与微生物数量之间呈正相关，其

中转化酶活性与细菌数量之间呈极显著正相关，相关系数为

０．７３６，而与放线菌也具有显著关系，相关系数达到０．７３１；磷
酸酶活性与细菌、放线菌之间呈负相关，相关系数分别为

－０．６６３、－０．６５４（表５）。
表５　土壤酶活与微生物数量之间的相关性分析

指标 细菌数量 放线菌数量 真菌数量

过氧化氢酶活性 ０．５３１ ０．４４５ －０．１１１
脲酶活性 ０．２８９ ０．２４６ －０．０９４
转化酶活性 ０．７３６ ０．７３１ ０．２９６
磷酸酶活性 －０．６６３ －０．６５４ －０．２３０

２．６　土壤理化因子与土壤酶活性的相关性分析
由表６可知：电导率与脲酶、转化酶活性呈极显著负相

关，相关系数分别为－０．８７４、－０．８７１；含水量与脲酶活性有
显著关系，相关系数为 －０．６７９；全磷含量与转化酶活性呈极

显著负相关，相关系数为－０．７４３，与脲酶活性有显著关系，相
关系数为－０．６３８。
２．７　主成分分析

近年来，统计学方法中的变量分析方法在一些领域的应

用越来越多，它将大量土壤性质指标集成综合指标、函数关系

式或图示来评定土壤质量状况［１３－１４］。目前主成分分析法在

土壤质量评价中应用较广泛［１５］，一般认为主成分分析可以弱

化变量间的自相关性所引起的误差，形成互不相关主成分，获

得各主成分得分，同时通过计算得到综合评价得分，从而达到

对土壤质量的精确评价［１６］。本研究对土壤微生物组成、土壤

理化因子和酶活性进行主成分分析，进一步研究土壤因素变

化之间的主要控制因素，详见表７。
　　主成分分析得到３个主成分，它们的特征值均大于１，累
积贡献率达到９１．４３４％，能较好地反映乌苏泥火山不同生境
土壤的营养成分状况和肥力条件，并且较好地解释了土壤因

素综合作用与控制因素之间的关系。第１主成分的贡献率达
到４４．０７３％，决定第１主成分的主要是有机质含量（０８５３）、
全氮含量（０．８５１）、全磷含量（－０．７２７）、转化酶活性
（０７４５）、细菌数量（０．８５０）、放线菌数量（０．８６８）、真菌数量
（０．８４２）７个因素。可以看出，第１主成分主要是由有机质含
量、全氮含量、全磷含量、转化酶活性、细菌数量、真菌数量、放
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表６　土壤酶活性与土壤理化性质的相关性分析结果

指标 ｐＨ值 含水量 电导率 有机质含量 全氮含量 全磷含量 有效磷含量

过氧化氢酶活性 ０．３３８ －０．４１７ －０．３２８ －０．１２６ －０．１２６ －０．４４７ ０．２５０
脲酶活性 ０．１８４ －０．６７９ －０．８７４ －０．０５６ －０．０６１ －０．６３８ －０．５１７
转化酶活性 ０．０５０ －０．３５５ －０．８７１ ０．３１７ ０．３１１ －０．７４３ －０．５２５
磷酸酶活性 －０．４３０ －０．１５７ －０．１４６ －０．０６５ －０．０６５ ０．１６７ －０．４７９

表７　土壤因素主成分分析结果

土壤因素
主成分量

１ ２ ３
ｐＨ值 －０．４６５ －０．６５９ ０．３９１
含水量 ０．３３６ ０．８９７ ０．２４５
电导率 －０．６６０ ０．５５１ ０．４４４
有机质含量 ０．８５３ ０．５０９ －０．０４２
全氮含量 ０．８５１ ０．５１３ －０．０４０
全磷含量 －０．７２７ ０．４２０ ０．０７２
有效磷含量 －０．６４４ －０．０５６ ０．６９５
过氧化氢酶活性 ０．２４５ －０．６６８ ０．４５８
脲酶活性 ０．３９１ －０．７８７ －０．４４４
转化酶活性 ０．７４５ －０．６３７ －０．０８５
磷酸酶活性 －０．２４０ ０．１８１ －０．９３１
细菌数量 ０．８５０ －０．１９６ ０．４５６
放线菌数量 ０．８６８ －０．１１５ ０．４４１
真菌数量 ０．８４２ ０．４８５ ０．１１２
累积贡献率（％） ４４．０７３ ７２．８９１ ９１．４３４

线菌数量决定其大小，所以可以将第１主成分定义为微生物
数量主成分。第２主成分贡献率为２８．８１８％，决定其主成分
的因子主要有含水量（０．８９７）、脲酶活性（－０．７８７），可见土
壤含水量是影响第２主成分的主要因子，所以将第２主成分
定义为土壤理化主成分。第３主成分贡献率达到１８５４３％，
只有磷酸酶活性（－０．９３１）与其呈极显著相关，可以将其定
义为酶活性主成分。通过以上主成分分析表明，土壤理化性

质、土壤微生物数量和土壤酶活性可以较好地反映新疆乌苏

泥火山不同生境土壤条件状况，尤其是有机质含量、全氮含

量、全磷含量、含水量、磷酸酶活性、转化酶活性等可以作为影

响该区域土壤养分组成的重要因子。

３　结论与讨论

３．１　新疆泥火山不同生境土壤微生物数量的分布特征
土壤微生物数量可以作为表征土壤肥力状况的重要生物

学指标［１７］。泥火山区土壤微生物数量与其地理环境、生境类

型、土壤理化性质等因素有关。泥火山区域中土壤微生物三

大类群数量的关系是：细菌＞放线菌＞真菌，与大多数土壤中
三大类群微生物数量分布特征相同。不同生境土壤微生物数

量存在一定差异，其中草原带、山地荒漠带微生物数量较高，

是灌木带、泥火山口数量的近３倍，反映草原带、山地荒漠带
土壤微生物活跃，而灌木带、泥火山口土壤微生物活动较弱。

这一方面可能是由于草原带、山地荒漠带植被相对较多，表层

土壤较为肥沃，植被通过影响土壤环境从而影响土壤微生物

群落结构、多样性。研究表明，受植被影响的土壤环境中土壤

微生物的群落结构多样性比不受植被影响或没有植被的土壤

环境中微生物群落结构多样性要高很多［１８］。另一方面，由于

其海拔较低，周围邻近耕地、人类活动比较频繁，所以与人类

对区域的干预、利用情况有关。

３．２　新疆泥火山不同生境土壤理化因子和酶活性的分布
特征

研究表明，草原带的含水量、有机质和全氮含量高于泥火

山口、山地荒漠带、灌木带，分析其原因，可能因为草原带的植

被比较多，由于植被的影响能够使土壤养分、水分涵养功能提

高［１９］，自然土壤的有机质主要来源于高等植物残体，但是因

为植被类型不同，植物残体的数量、成分差异很大，草原土壤

的一些草、植物根系给土壤累积了有机质，这就是土壤腐殖质

积累过程。土壤全氮变化趋势与有机质的变化规律表现一

致，主要是由于土壤氮多数来自有机质的分解，土壤全氮含量

的变化与有机质含量的变化呈正相关。许多学者的研究也证

实了这种关系，王海燕等研究表明，原始林、天然次生林中有

机质含量与土壤全氮含量的正相关性均达到极显著或显著水

平［２０］。张庆费等研究表明，土壤全氮与土壤有机质演替过程

的增长趋势相似，土壤全氮含量与有机质含量呈显著相关

（ｒ＝０．９５）［２１］。魏孝荣等研究表明，黄土高原土壤全氮与有
机质含量之间存在密切的正相关关系（ｒ＝０．９７０，ｎ＝１４１，Ｐ＜
００１）［２２］。本研究中泥火山区域土壤全氮含量也表现出与有
机质含量相似的变化规律，而草原带的有效磷含量却低于其

他３种生境，这可能是由于在草原带长期放牧影响下，家畜的
频繁采食使磷从系统中输出增加，从而使土壤中速效磷含量

下降［２３］。而在土壤酶活性研究中，土壤过氧化氢酶、脲酶、磷

酸酶、转化酶活性在这４种生境中均有差异，除了磷酸酶在泥
火山口的变化规律外，土壤酶活性大体上随土层的增加呈递

减趋势，这与侯彦会等研究结果［２４］一致，主要原因在于土壤

表层累积了较多的枯枝落叶、腐殖质，有机质含量高，有充分

的营养源以利于土壤微生物的生长，再加上水热条件和通气

状况，微生物生长旺盛，代谢活跃，呼吸强度加大而使表层积

聚了较高的土壤酶活性。

３．３　土壤微生物数量、土壤理化因子、土壤酶活性的相关性
分析

相关分析结果表明，土壤酶活性与土壤养分、土壤含水

量、土壤电导率、微生物数量具有不同程度的相关性，分析原

因，可能是因为在土壤酶的作用下，土壤有机物质、有机残体

分解成不同的中间产物、最终产物，为微生物、植物提供了营

养物质和能量，同时有机物质也在调节土壤酶活性上起重要

作用，因为它们能诱导生成胞外酶，起到激活剂的作用。土壤

酶、微生物在土壤有机物质转化过程中的作用彼此之间并不

是孤立的，而是存在着相互制约、互相促进的复杂关系［２５］。

其中细菌、放线菌数量与有机质、全氮含量呈显著正相关，真

菌数量与土壤有机质含量、全氮含量、含水量呈极显著正相

关，表明该区域土壤有机质、全氮含量是影响微生物数量的关

键因素。另外，土壤真菌数量还与土壤含水量相关，说明其分

布与该区域水热条件有一定的联系［２６］。泥火山土壤磷酸酶、
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脲酶、转化酶、过氧化氢酶活性与土壤微生物数量密切相关。

磷酸酶能够在ｐＨ值呈碱性条件下加速土壤有机质的脱磷速
度，而脲酶能促进尿素水解，二者通过影响土壤微生物可利用

氮素、有效磷含量，进而改变土壤微生物数量。过氧化氢酶能

够酶促水解过氧化氢，是土壤合成腐殖质、防止过氧化氢对生

物毒害的重要氧化还原酶系，其活性与土壤微生物数量有关。

转化酶与土壤许多因子有相关性，如与土壤有机质氮与磷含

量、微生物数量及土壤呼吸强度有关。在一般情况下，土壤肥

力越高，转化酶活性越强，它能够表征土壤生物学活性强度，

也可以作为评价土壤熟化程度、土壤肥力水平的一个指标，进

而改变土壤微生物数量［２７］。泥火山区土壤酶活性中，转化

酶、磷酸酶是影响土壤细菌、放线菌数量的重要因子。

３．４　土壤微生物数量、土壤理化因子、土壤酶活性对土壤条
件的综合影响

从土壤因子的主成分分析可知，土壤酶活性、土壤微生物

数量是土壤营养成分评估的重要标志，它们与土壤理化因子

三者相互作用，共同决定着土壤营养状况与肥力的大

小［２８－２９］。土壤磷酸酶活性、细菌数量、放线菌数量、真菌数量

和含水量、有机质含量、全氮含量、全磷含量等因子通过彼此

之间的相互作用，在对泥火山不同生境土壤营养成分的形成

中起着关键作用。磷酸酶、转化酶活性直接影响土壤微生物

数量，转化酶活性与细菌数量之间呈显著相关，转化酶活性也

是反映电导率、全磷含量的主要因子。本研究通过主成分分

析，更进一步了解影响土壤综合条件的主控因素，以期为泥火

山不同生境的生态系统结构研究提供基础。然而，本研究仅

选取了几种主要的酶活性和理化因子与土壤微生物数量进行

探讨，更多酶学指标与环境因子关系尚待深入研究。因此，今

后的工作重点除了解微生物的数量分布及其变化规律外，还

应该加大采样数量和研究范围，考虑更多影响土壤肥力的指

标并加以分析，以便为该区域土壤生态环境研究提供科学

依据。
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