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黔西南不同程度石漠化土壤养分及微生物特征

杨　丹，杨　智，朱光旭，文双喜，李　冕
（贵阳学院生物与环境工程学院，贵州贵阳５５０００５）

　　摘要：为了解石漠化土壤质量状况，以贵州典型喀斯特地区不同等级石漠化土壤为研究对象，运用野外定点采样
和实验室测定方法，分析不同程度石漠化土壤养分含量、微生物数量及微生物生物量含量特征，探讨不同等级石漠化

土壤质量的变化规律。结果表明，随石漠化程度的增加，与无明显石漠化土壤相比，土壤微生物生物量碳和生物量氮

分别降低１８５３％～３１．１０％、２１．６７％ ～３３．９３％；细菌数量降低了３６．１１％ ～９０．６３％，真菌数量降低了７２．５９％ ～
８９８５％，放线菌数量降低了２６．３８％～９３．６２％。土壤微生物生物量、数量与土壤养分含量之间具有较强的相关性关
系；４个土壤样本中检测到的细菌共２８８４个属，真菌共 ２０５９个属，石漠化土壤中细菌和真菌种类显著减少。玫瑰弯
菌属（Ｒｏｓｅｉｆｌｅｘｕｓ）和漆斑菌（Ｍｙｒｏｔｈｅｃｉｕｍ）只在 ３种石漠化土壤样本中检测到，蓝藻纲未明确属（ｎｏｒａｎｋ＿ｃ＿
Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）和柱锈耳属（Ｅｏｃｒｏｎａｒｔｉｕｍ）只在重度石漠化土壤中检测到。因此，土壤微生物量、微生物数量及群落组
成可用来指示不同等级石漠化土壤质量。

　　关键词：喀斯特；石漠化；微生物生物量碳氮；群落结构；土壤质量
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　　石漠化是指喀斯特地区由于脆弱的地质环境 条件及人类活动的干扰，水土流失严重，导致土壤

损失和地表植被减少，地表基岩裸露，呈现出类似

荒漠化的土地退化现象［１－２］。根据植被覆盖度、基

岩裸露度等，石漠化等级通常分为轻度、中度、重

度［３－４］。石漠化程度越高，土壤流失越严重，植物生

长及生物量积累受抑制程度越高，植物数量、种类

及植被覆盖度越低［５－７］。石漠化也导致土壤微生物

发生显著变化，随石漠化等级提高，土壤细菌多样

性逐渐降低，真菌数量及其生物多样性在不同等级
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石漠化土壤中差异显著［２，８］。石漠化导致土壤资源

减少及有机质、氮、磷、钾等养分含量降低，土壤质

量恶化，土地生产力下降，严重影响当地农业生产，

阻碍社会经济的可持续发展［９－１１］。因此，喀斯特地

区石漠化治理受到各级政府相关部门和学术界的

高度重视［１２－１４］。

贵州省是喀斯特地貌较集中地区，也是我国石

漠化最严重的省份之一，石漠化的治理是当地社会

经济建设的迫切需要，而土壤质量调查与评估是开

展石漠化治理的首要工作。土壤微生物数量及组

成不仅反映了土壤质量的变化，也体现土壤生物活

性，土壤微生物群落的丰度和结构变化特征可反映

土壤质量的变化情况［１５－１６］。土壤微生物生物量碳、

氮含量的高低是衡量土壤肥力的重要指标，可指示

土壤质量与退化程度；细菌、真菌、放线菌是土壤微

生物的主要类群，研究其数量对石漠化治理过程中

掌握土壤质量状况具有重要意义［１７］。

目前，针对喀斯特石漠化地区土壤质量的相关

研究主要集中在石漠化成因分析、石漠化地区土壤

理化性质及植物多样性、石漠化治理模式下的土壤

理化性质及其相关性分析等［５，１８－２０］，而对不同程度

石漠化区土壤微生物特性的研究相对较少，尤其是

针对不同程度石漠化土壤微生物生物量及微生物

群落组成的研究鲜见报道。因此，本研究以贵州西

南典型喀斯特地区不同等级石漠化土壤为研究对

象，通过分析不同程度石漠化土壤养分特征、微生

物生物量，细菌、真菌、放线菌的数量，以及细菌、真

菌的群落组成，探讨不同等级石漠化对土壤性质的

影响，以期为石漠化治理过程中土壤质量改善措施

的制定提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　研究区概况
研究区位于贵州省兴仁市郊，该地常年平均气

温约为１５．２℃，年平均降水量为１３１５ｍｍ，平均海
拔为 １３５９ｍ，土壤类型主要为黄壤土，主要植被有
马尾松（ＰｉｎｕｓｍａｓｓｏｎｉａｎａＬａｍｂ．）为主的针叶林，零
星分布的栎子青冈（Ｃｙｃｌｏｂａｌａｎｏｐｓｉｓｂｌａｋｅｉ）、黄皮树
（ＰｈｅｌｌｏｄｅｎｄｒｏｎｃｈｉｎｅｎｓｅＳｃｈｎｅｉｄ．）、油桐 （Ｖｅｒｎｉｃｉａ
ｆｏｒｄｉｉ）乔木林，以铁线莲（Ｃｌｅｍａｔｉｓｕｎｃｉｎａｔａ）、忍冬
（ＬｏｎｉｃｅｒａｊａｐｏｎｉｃａＴｈｕｎｂ．）、刺梨（Ｒｏｓａｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ）
为主的藤刺灌丛，以及以牛蒡（ＡｒｃｔｉｕｍｌａｐｐａＬ．）、青
蒿（Ａｒｔｅｍｉｓｉａｃａｒｕｉｆｏｌｉａ）、狗牙根［Ｃｙｎｏｄｏｎｄａｃｔｙｌｏｎ
（Ｌ．）Ｐｅｒｓ．］为主的草本植物。
１．２　样品采集

参考熊康宁对喀斯特石漠化程度的分级标

准［３］，分别对代表轻度石漠化（ＬＲＤ）、中度石漠化
（ＭＲＤ）、重度石漠化（ＳＲＤ）程度的土壤进行采样，
选取未见明显石漠化特征的土壤（ＮＲＤ）为对照（表
１）。每种等级选择３个具有代表性的样地，样方面
积约１０ｍ×１０ｍ，按照五点法采样，每个样方内采
集的表层土壤样品混合后以四分法取１ｋｇ左右，共
１２个样品。采样时间为２０１７年８月，采样深度为
０～２０ｃｍ。　

表１　样地基本信息［２１］

石漠化程度分级 地理位置
平均海拔

（ｍ）
坡度

（°）
基岩裸露度

（％）
植被覆盖度

（％）
土壤深度

（ｃｍ）

无明显石漠化（ＮＲＤ） ２５°４４′１１″Ｎ，１０５°１８′２６″Ｅ １０８７ １０～１５ １０～１５ ８０～８５ ４０～７０

轻度石漠化（ＬＲＤ） ２５°４４′４９″Ｎ，１０５°１９′０１″Ｅ １１９１ １５～２０ ３５～４５ ５０～６０ ２０～４０

中度石漠化（ＭＲＤ） ２５°４５′２４″Ｎ，１０５°１９′５５″Ｅ １３００ １５～２０ ５０～６５ ３０～４５ ２０～３０

重度石漠化（ＳＲＤ） ２６°０７′０９″Ｎ，１０５°４６′３８″Ｅ １２９６ ２０～２５ ７５～８５ １０～２０ １０～２０

１．３　样品的处理与分析
采回的样品去除石砾、根系后，一部分过２ｍｍ

筛后保存在４℃冰箱，用于测定微生物生物量碳含
量、微生物生物量氮含量、细菌数量、真菌数量及群

落结构分析，另一部分风干后用于养分含量测定。

采用氯仿熏蒸—重铬酸钾法测定微生物生物

量碳含量［２２］，采用氯仿熏蒸—硫酸钾提取—凯氏定

氮法测定微生物生物量氮含量［２３］。土壤微生物数

量采用培养基培养后计算菌落数：细菌采用牛肉膏

蛋白胨琼脂培养基培养，真菌采用马丁 －孟加拉红
琼脂培养基培养，放线菌采用改良高氏１号琼脂培
养基培养［２４］。微生物菌落数计算公式如下：

菌落数（ＣＦＵ／ｇ）＝Ｍ×Ｄ÷ｍ。

式中：Ｍ表示菌落平均数；Ｄ表示稀释倍数；ｍ表
示烘干土壤质量。

土壤细菌群落结构分析采用 Ｅｚｕｐ柱式土壤基
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因组ＤＮＡ试剂盒提取土壤总ＤＮＡ，利用因美纳（中
国）科学器材有限公司 ＭｉＳｅｑ２０００ＴＭ测序仪进行高
通量测序。

采用电位法测定样品 ｐＨ值；采用重铬酸钾法
测定有机质含量；采用凯氏定氮法测定全氮含量；

采用氢氧化钠碱熔 －钼锑抗比色法测定全磷含量；
采用氢氧化钠碱熔 －火焰光度法测定全钾含量；采
用碱解扩散法测定碱解氮含量；采用 ＮａＨＣＯ３浸
提－钼锑抗比色法测定速效磷含量；采用乙酸铵浸
提－火焰光度法测定速效钾含量［２５］。

１．４　数据处理
利用ＳＰＳＳ２２．０软件对试验结果进行单因素方

差分析（ｏｎｅ－ｗａｙＡＮＯＶＡ），同时进行双尾显著性
检验（α＝０．０５）。

根据土壤总ＤＮＡ测序结果，进行操作分类单元
（ＯＴＵ）聚类分析，利用 ＢＬＡＳＴ软件将 ＯＴＵ序列与
对应数据库比对，筛选ＯＴＵ序列的最佳比对结果并
进行过滤，将相似度大于９０％且覆盖率大于９０％的
序列进行分类；采用朴素贝叶斯算法对每条序列在

属水平上计算其分配到该层中的概率值，进行土壤

细菌和真菌丰度分析。

２　结果与分析

２．１　不同石漠化程度土壤养分含量
由图１可知，石漠化土壤 ｐＨ值显著高于无石

漠化的土壤（ＮＲＤ），从轻度石漠化到重度石漠化，
ｐＨ值增加了４．４６％ ～５．５０％。与对照土壤相比，
土壤有机碳含量随着石漠化程度的增加而显著增

加，为对照土壤的２．０２～３．９９倍。中度、重度石漠
化土壤的全氮含量分别是无石漠化土壤的１．２２、１．２５
倍。土壤全磷和全钾含量在中度和重度石漠化土

壤中则低于轻度和无石漠化土壤，中度和重度石漠

化土壤中全磷含量分别比无石漠化土壤低

３３３３％、４６．６７％，全钾含量分别比无石漠化土壤低
５．８３％、９．２２％。重度石漠化土壤中速效磷的含量
较无石漠化土壤相比，降低了２５．８１％［２１］。石漠化

土壤中碱解氮、速效钾含量均高于无石漠化土壤。

—８５２— 江苏农业科学　２０２２年第５０卷第１３期



２．２　不同石漠化程度对土壤微生物生物量碳、氮及
土壤养分含量的影响

由表２可知，无石漠化和轻度石漠化土壤的土
壤微生物生物量碳含量（ＭＢＣ）和微生物生物量氮
含量（ＭＢＮ）差异不显著，在中度和重度石漠化土壤
中明显降低。与对照土壤相比，中度、重度石漠化

土壤中ＭＢＣ分别降低了１８．５３％、３１．１０％，ＭＢＮ分
别降低了２１．６７％、３３９３％。随着石漠化程度的加
重，土壤微生物生物量碳含量与总有机碳含量比值

（ＭＢＣ／ＴＯＣ）显著降低，从轻度到重度石漠化土壤，
ＭＢＣ／ＴＯＣ降低了４８．９２％ ～８２２６％。相关性分析
结果（表３）表明，ＭＢＣ和 ＭＢＮ均与土壤有机质含
量和全氮含量呈极显著负相关关系，ＭＢＣ／ＴＯＣ与
土壤ｐＨ值、有机质含量和全氮含量呈极显著负相
关关系，ＭＢＮ与 ＭＢＣ、ＭＢＣ／ＴＯＣ分别呈极显著、显
著正相关关系。

表２　不同石漠化程度土壤ＭＢＣ、ＭＢＮ含量及ＭＢＣ／ＴＯＣ

石漠化程度

微生物

生物量碳含量

（ｍｇ／ｋｇ）

微生物

生物量氮含量

（ｍｇ／ｋｇ）
ＭＢＣ／ＴＯＣ

无明显石漠化（ＮＲＤ）１４３．５７±１７．８１ａ １７．９５±２．１０ａｂ １．８６±０．０４ａ

轻度石漠化（ＬＲＤ） １４８．７９±１０．９７ａ １８．６１±２．３３ａ ０．９５±０．１０ｂ

中度石漠化（ＭＲＤ） １１６．９７±１２．６４ｂ １４．０６±１．３８ｂ ０．５０±０．０９ｃ

重度石漠化（ＳＲＤ） ９８．９２±９．５４ｂ １１．８６±１．７２ｃ ０．３３±０．０２ｄ

　　注：同列不同小写字母表示在０．０５水平上差异显著。表４同。

２．３　不同石漠化程度土壤微生物数量及与土壤养
分含量的相关性

由表４可知，不同等级石漠化土壤中微生物数
量差异明显，土壤微生物数量占微生物的比例略有

不同。轻度、中度石漠化土壤中，细菌数量最多，其

次是放线菌，真菌数量最少。重度石漠化土壤中，

细菌数量最多，放线菌数量最少。随着石漠化等级

的提高，土壤细菌、真菌、放线菌数量均显著下降。

从轻度到重度石漠化土壤，细菌数量降幅为

３６１１％ ～９０．６３％，放线菌的降幅为 ２６．３８％ ～
９３６２％，真菌的降幅为 ７２．５９％ ～８９．８５％。相关
性分析结果（表３）表明，细菌、真菌、放线菌数量均
与土壤ｐＨ值、有机质、全氮呈显著或极显著负相关
关系。细菌数量与全磷含量、碱解氮含量、速效磷

含量、ＭＢＣ、ＭＢＮ呈显著正相关关系，与 ＭＢＣ／ＴＯＣ
呈极显著正相关关系；真菌数量与全磷含量、ＭＢＣ、
ＭＢＮ及ＭＢＣ／ＴＯＣ呈显著正相关关系；放线菌数量
则与ＭＢＣ、ＭＢＮ及ＭＢＣ／ＴＯＣ呈显著正相关关系。
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表
３　
不
同
程
度
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壤
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分
含
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量
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析

项
目

相
关
系
数

ｐＨ
值

有
机
质
含
量

全
氮
含
量

全
磷
含
量

全
钾
含
量

碱
解
氮
含
量
速
效
磷
含
量
速
效
钾
含
量

Ｍ
ＢＣ

Ｍ
ＢＣ
／Ｔ
ＯＣ

Ｍ
ＢＮ

细
菌
数
量

真
菌
数
量

放
线
菌
数
量

石
漠
化
等
级

０．
６２
１

０．
８１
５


０．
７７
９


－
０．
８０
４


－
０．
８８
３

ｎｓ
－
０．
８３
６

ｎｓ
－
０．
８９
２

－
０．
９０
４

－
０．
８６
８


－
０．
８８
９

－
０．
８６
２

－
０．
８５
４

ｐＨ
值

０．
８０
２


０．
６７
４

ｎｓ
ｎｓ

ｎｓ
ｎｓ

ｎｓ
ｎｓ

－
０．
９１
７


ｎｓ
－
０．
８２
６

－
０．
８３
３

－
０．
８０
５

有
机
质
含
量

０．
８８
７


－
０．
６２
５

ｎｓ
０．
７４
７


ｎｓ
ｎｓ

－
０．
７９
７

－
０．
９５
１

－
０．
７３
８


－
０．
８１
１

－
０．
８２
０

－
０．
８０
６

全
氮
含
量

－
０．
８５
０


ｎｓ
０．
７２
５


ｎｓ
０．
６４
７

－
０．
７５
５

－
０．
８２
９

－
０．
７５
０

－
０．
７９
９


－
０．
８１
７

－
０．
８０
５

全
磷
含
量

ｎｓ
ｎｓ

ｎｓ
ｎｓ

ｎｓ
ｎｓ

ｎｓ
０．
６２
０

０．
６４
４

ｎｓ
全
钾
含
量

ｎｓ
ｎｓ

ｎｓ
ｎｓ

ｎｓ
ｎｓ

ｎｓ
ｎｓ

ｎｓ
碱
解
氮
含
量

ｎｓ
０．
７７
６


ｎｓ
ｎｓ

ｎｓ
０．
７８
３

ｎｓ
ｎｓ

速
效
磷
含
量

ｎｓ
ｎｓ

ｎｓ
ｎｓ

０．
６６
７

ｎｓ
ｎｓ

速
效
钾
含
量

ｎｓ
ｎｓ

ｎｓ
ｎｓ

ｎｓ
ｎｓ

Ｍ
ＢＣ

０．
７１
４


０．
８６
９


０．
８８
７

０．
６２
５

０．
６２
０

Ｍ
ＢＣ
／Ｔ
ＯＣ

０．
６６
８

０．
８１
０


０．
７８
７

０．
７２
９

Ｍ
ＢＮ

０．
８８
２

０．
８１
０

０．
８０
５

细
菌
数
量

ｎｓ
ｎｓ

真
菌
数
量

ｎｓ

　
　
注
：

、


分
别
表
示
在
０．
０５
、０
．０
１
水
平
上
显
著
相
关
；
ｎｓ
表
示
无
显
著
相
关
性
。
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表４　不同石漠化程度土壤微生物数量

石漠化程度
细菌数量

（×１０５ＣＦＵ／ｇ）
真菌数量

（×１０３ＣＦＵ／ｇ）
放线菌数量

（×１０５ＣＦＵ／ｇ）

ＮＲＤ ２．８８±０．２０ａ １．９７±０．１２ａ ２．３５±０．３０ａ

ＬＲＤ １．８４±０．１１ｂ ０．５４±０．０６ｂ １．７３±０．２１ｂ

ＭＲＤ ０．７９±０．０５ｃ ０．２８±０．０４ｃ ０．７６±０．０７ｃ

ＳＲＤ ０．２７±０．０３ｄ ０．２０±０．０３ｃ ０．１５±０．０２ｄ

２．４　不同石漠化程度土壤微生物群落组成
由图２可知，４个土壤样本的细菌分属于２８８４个

属，优势菌群主要为微球菌科（Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｃｅａｅ）、酸杆

菌纲（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、酸微菌科（Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉａｃｅａｅ）、
芽单胞菌（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ）和 Ｇａｉｅｌｌａｌｅｓ。无石
漠化土壤中细菌种类最多，其次为轻度石漠化土

壤，中度、重度石漠化土壤中细菌种类明显较低，其

中中度石漠化土壤中细菌菌属最少。轻度石漠化

土壤与无石漠化土壤样本间丰度存在显著差异的

菌属为４２个，中度石漠化土壤与无石漠化土壤样本
间丰度存在显著差异的菌属为５２个，重度石漠化土
壤与无石漠化土壤样本间丰度存在显著差异的菌

属为１７５个。

　　由图 ３可知，４个土壤样本中有 ２５．５％ ～
３５５％的细菌群落为未知菌群。无石漠化土壤中
Ｇａｉｅｌｌａｌｅｓ目 未 明 确 属 和 鞘 脂 单 胞 菌 属

（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）丰度显著高于３种石漠化土壤，但
轻度、中 度 和 重 度 石 漠 化 土 壤 中 微 球 菌

（Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｃｅａｅ）的丰度为９．４％ ～１０．４％，显著高
于无石漠化土壤（丰度仅 ０．９％）。类诺卡氏菌
（Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ）仅在无石漠化土壤中检测到。玫瑰
弯菌菌属（Ｒｏｓｅｉｆｌｅｘｕｓ）仅在轻度石漠化、重度石漠化
和重度石漠化土壤中检测到，而在无石漠化土壤中

未检 测 到；蓝 藻 纲 未 明 确 属 （ｎｏｒａｎｋ＿ｃ＿
Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）只在重度石漠化土壤中检测到。
　　由图４可知，不同石漠化程度土壤样本的真菌
分属于２０５９个属，其中无石漠化土壤中真菌种类
最多，其次为轻度石漠化土壤，中度石漠化土壤和

重度石漠化土壤中真菌种类较低，其中中度石漠化

土壤中真菌菌属最少。轻度石漠化土壤与无石漠

化土壤样本间丰度存在显著差异的菌属为７７个，中

度石漠化土壤与无石漠化土壤样本间丰度存在显

著差异的菌属为７０个，重度石漠化土壤与无石漠化
土壤样本间丰度存在显著差异的菌属为９８个。
　　由图５可知，４个土壤样本中有４．６％～２５．１％
的真菌群落为未知菌属，随石漠化程度的增加，未

知菌属的丰度降低，主要优势真菌有子囊菌门

（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、毛壳菌科（Ｃｈａｅｔｏｍｉａｃｅａｅ）、镰刀霉菌
（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）、被孢霉属（Ｍｏｒｔｉｅｒｌｌａ）等。无石漠化土
壤中毛壳菌（Ｃｈａｅｔｏｍｉａｃｅａｅ）丰度显著高于３种石漠
化土壤。无石漠化土壤、轻度石漠化土壤和中度石

漠化土壤中被孢霉属的丰度显著高于重度石漠化

土壤，但重度石漠化土壤中子囊菌门的真菌群落丰

度显著高于其他土壤。随着石漠化程度的增加，镰

刀菌属的丰度呈降低趋势。链囊芽枝菌科

（Ｃａｔｅｎａｒｉａｃｅａｅ）、壶 菌 纲 （Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）和
Ｐｏｗｅｌｌｏｍｙｃｅｓ仅在无石漠化土壤中检测到。漆斑菌
（Ｍｙｒｏｔｈｅｃｉｕｍ）仅在轻度石漠化、重度石漠化和重度
石漠化土壤中检测到，在无石漠化土壤中未检测
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到。中度和重度石漠化土壤中还检测到粪壳菌目

（Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）和 Ｋｎｕｆｉａ。此 外，柱 锈 耳 属
（Ｅｏｃｒｏｎａｒｔｉｕｍ）只在重度石漠化土壤中检测到。

３　讨论与结论

３．１　不同石漠化程度土壤养分含量
本研究前期试验结果表明，石漠化土壤 ｐＨ值

显著高于无明显石漠化特征的土壤［２１］，相关研究表

明，ｐＨ值可能是预示土壤发生石漠化的一个指
标［２６］。Ｑｉ等在调查石漠化土壤细菌多样性的研究
中同样发现，无论是轻度、中度、还是重度石漠化的

土壤，其ｐＨ值均显著高于未发生石漠化的土壤，可
能是由于石漠化过程中发生土壤侵蚀及石灰岩溶

解，增加了土壤溶液中ＯＨ－浓度［２］。石漠化土壤有

机质含量显著增加的原因可能跟石漠化地区石灰

岩的溶解有关，溶解程度越大，分解出的有机质越

多。因此，在石漠化地区，有机质含量可能不是反

映土壤质量的指标。中度和重度石漠化土壤全氮

含量显著高于轻度、未石漠化的土壤，这可能是由

于轻度和未发生石漠化土壤上生长的植物较多，吸

收了土壤中的氮；而中度和重度石漠化土壤植被覆

盖率低，被植物吸收的养分相对较少，土壤微生物

种类和数量也相对较少，因而积累了相对较多的有

机质和氮。隋夕然等的研究也发现，重度石漠化土壤

团聚体有机碳及全氮含量高于潜在石漠化土壤［２７］。

盛茂银等认为，随着石漠化程度的加重，裸露

的岩石聚集效应显著，大气沉降汇集的养分和岩溶

产物，增加了土壤有机质和氮素的输入，且随石漠

化程度的增加，可流失的土壤减少，养分流失也相

应减少［１９］。本研究中，土壤全磷和全钾含量在中

度、重度石漠化土壤中低于轻度、未发生石漠化的

土壤，在重度石漠化土壤中速效磷的含量也较低，

说明石漠化程度越高，养分限制越明显。

３．２　不同石漠化程度土壤微生物生物量及与土壤
养分含量的相关性

土壤微生物生物量是土壤有机质的活性部分，

是土壤中易于利用的养分库及有机物分解和矿化

的动力，能够敏感地反映土壤质量状况。土壤微生

物生物量碳含量约占土壤总有机碳含量的 １％ ～
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４％，是促使土壤有机物及养分转化的动力，其含量
表征着土壤活性有机碳的储量［２８－２９］。土壤微生物

生物量氮含量的变化对土壤氮循环起着重要作用。

中度、重度石漠化土壤中土壤微生物生物量碳

（ＭＢＣ）和生物量氮（ＭＢＮ）含量显著低于无明显、轻
度石漠化土壤，且随着石漠化程度的加深，土壤微生

物生物量碳与有机碳比值（ＭＢＣ／ＴＯＣ）显著下降，说
明土壤活性养分供应受到影响，土壤质量下降明显。

许多研究表明，土壤 ＭＢＣ和 ＭＢＮ与土壤养分
状况具有较好的相关性［２４，３０］。土壤微生物通过分

解有机质获得维持生长及代谢所需的养分和能量，

因此ＭＢＣ与土壤总有机碳含量之间存在显著的正
相关关系［３１］。本研究中 ＭＢＣ和 ＭＢＮ均与土壤有
机质和全氮含量呈负相关关系，ＭＢＣ／ＴＯＣ与土壤
ｐＨ值、有机质含量和全氮含量呈负相关关系，说明
虽然中度及重度石漠化区土壤有机质含量和全氮

含量较高，但其活性养分含量低；因此，有机质和全

氮含量越高并不意味着土壤肥力越好［２］。

３．３　不同石漠化程度微生物数量及与土壤养分含
量的相关性

土壤微生物数量，影响着土壤养分组成、转化，

以及土壤透气透水性，同时也反映土壤生物活性。

微生物数量的变化能够敏感地反映土壤质量，与土

壤物理性质、养分含量等密切相关［３２－３３］。本研究发

现，随着石漠化等级的提高，土壤细菌、真菌、放线

菌数量均存在显著下降，说明土壤质量显著降低。

从微生物组成上看，不同等级石漠化土壤中细菌数

量最多，可见对土壤生物活性起主要作用的是细

菌，对于分解有机物质、提高土壤养分有效性具有

重要作用。相关研究发现，不同等级石漠化土壤细

菌数量及多样性随石漠化程度的增加而降低［２］；土

壤真菌多样性及丰富度在不同石漠化程度土壤中

差异显著［８］。本研究中微生物数量变化规律与上

述研究一致。

本研究中细菌、真菌、放线菌数量均与土壤 ｐＨ
值、有机质、全氮含量呈显著负相关关系。原因可

能跟研究区中度和重度石漠化土壤中的有机质和

全氮含量较高有关，由于石漠化过程中石灰岩的不

断溶解，释放出的有机质较多［３４］；中度和重度石漠

化区植被覆盖率低，被植物吸收的养分相对较少，

而微生物种类和数量也相对较少，因而积累了相对

较多的有机质和氮。相关性分析还表明，细菌数量

与全磷、碱解氮、速效磷含量和ＭＢＣ、ＭＢＮ呈显著正
相关关系，与 ＭＢＣ／ＴＯＣ呈极显著正相关关系；真菌
数量与总磷、ＭＢＣ、ＭＢＮ及ＭＢＣ／ＴＯＣ呈显著正相关
关系；放线菌数量则与ＭＢＣ、ＭＢＮ及ＭＢＣ／ＴＯＣ呈显
著正相关关系，与文小琴等的研究结果［２４，３２］一致。

３．４　不同石漠化程度对土壤微生物群落组成的
影响

无石漠化土壤中细菌和真菌种类最多，其次为

轻度石漠化土壤，中度石漠化土壤和重度石漠化土

壤中细菌和真菌种类显著较低。表明石漠化会显
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著降低土壤中细菌、真菌的种类，中度石漠化土壤

中细菌和真菌种数最少，说明中度石漠化是喀斯特

土壤环境的不稳定阶段，这与 Ｑｉ等的研究结果［２，８］

类似。本研究中，４种土壤样本的优势细菌群主要
为微球菌、酸杆菌、酸微菌、芽单胞菌和 Ｇａｉｅｌｌａｌｅｓ，
主要优势真菌群有子囊菌、毛壳菌、镰刀霉菌和被

孢霉属等。曹成亮等的研究发现，蓝细菌门

（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、变形菌
门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）等为
石漠化生境中的优势细菌群［３５］。唐源等对贵州喀

斯特石漠化生境细菌多样性的研究表明，蓝细菌

门、变形菌门和放线菌门是优势细菌类群，子囊菌

门是优势真菌类群［３６］。唐婧等在贵州喀斯特土壤

微生物多样性研究中发现，变形菌门、酸杆菌门、放

线菌门等是主要的优势细菌门，鞘脂单胞菌属、

Ｇａｉｅｌｌａ和乳杆菌属（Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ）的丰度最高；子囊
菌门、担 子 菌 门 （Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、接 合 菌 门
（Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）等是主要的优势真菌门，其中子囊菌
门丰度最高，镰刀菌属（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）、枝孢菌属
（Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ）、尾柄孢壳菌属（Ｃｅｒｃｏｐｈｏｒａ）等的丰
度也较高，同时发现土壤微生物群落丰度与土壤ｐＨ
值显著相关［３７］。李选文等在对云南石林地区石漠

化可培养细菌的多样性研究中发现，假单胞菌属

（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、节杆菌属（Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ）和不动杆菌
属（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ）的相对分离率较高，可能为优势菌
群［３８］。这些研究结果说明，不同地区石漠化生境微

生物在群落结构方面，既有一定的相似性，又有一

定的差异性。

虽然石漠化土壤与无石漠化土壤中优势菌群

的种类一致，但在菌群组成和丰度上存在显著差

异。细菌群落分析结果表明，无石漠化土壤中

Ｇａｉｅｌｌａｌｅｓ菌属和鞘脂单胞菌属丰度显著高于３种石
漠化土壤，但轻度、中度和重度石漠化土壤中微球

菌的丰度为显著高于无石漠化土壤。真菌群落分

析结果表明，无石漠化土壤中毛壳菌的菌落丰度显

著高于３种石漠化土壤。无石漠化土壤、轻度石漠
化土壤和中度石漠化土壤中被孢霉菌属的丰度显

著高于重度石漠化土壤，但重度石漠化土壤中子囊

菌门的真菌群落丰度显著高于其他土壤。随着石

漠化程度的增加，镰刀菌属的丰度呈降低趋势。说

明石漠化程度的加深影响了这些菌落生长。Ｑｉ等
研究表明，石漠化会影响细菌的丰度［２］；Ｗａｎｇ等研
究也表明，石漠化会影响真菌的丰度，引起土壤微

生物群落结构的变化［８］。

细菌群落组成分析表明，玫瑰弯菌属仅在轻度

石漠化、中度石漠化和重度石漠化土壤中检测到，

而在无石漠化土壤中未检测到；蓝藻纲未明确属只

在重度石漠化土壤中检测到。真菌群落组成分析

表明，漆斑菌仅在轻度石漠化、重度石漠化和重度

石漠化土壤中检测到；中度和重度石漠化土壤中还

检测到粪壳菌和Ｋｎｕｆｉａ；此外，柱锈耳属只在重度石
漠化土壤中检测到。这一研究结果提示，石漠化程

度会影响细菌、真菌总量及其群落多样性，原因可

能是玫瑰弯菌属和漆斑菌能够适应各种石漠化土

壤环境，粪壳菌和 Ｋｎｕｆｉａ能够适应中度和重度石漠
化土壤环境，而蓝藻纲未明确属和柱锈耳菌能够适

应重度石漠化生境。当然，土壤养分也会影响土壤

微生物的生长。

在石漠化土壤中未检测到某些菌群，如各类石

漠化土壤中未检测到类诺卡氏菌、链枝菌、壶菌和

Ｐｏｗｅｌｌｏｍｙｃｅｓ等，轻度石漠化土壤中未检测到蓝藻纲
未明确属、粪壳菌、Ｋｎｕｆｉａ，中度石漠化土壤中未检
测到蓝藻纲未明确属，重度石漠化土壤中未检测到

溶杆菌（Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ）等。同时，一些种类的细菌和真
菌群落丰度在不同石漠化程度的土壤中存在显著

差异，如轻度石漠化土壤中 Ｇａｉｅｌｌａ丰度最高，而在
重度石漠化土壤中丰度最低，但漆斑菌的丰度在轻

度石漠化土壤中最低，而在重度石漠化土壤中丰度

最高。说明不同种类的细菌对石漠化的敏感性不

同，石漠化在抑制一些种类细菌生长的同时，也可

能促进另一些种类细菌的生长，石漠化程度对土壤

细菌和真菌群落多样性的影响存在显著差异。Ｑｉ
等的研究发现，随着石漠化程度的加重，变形菌的

丰度增加，而蓝细菌的丰度降低［２］。

因此，在石漠化地区，土壤中有机质和全氮含

量高，并不能说明土壤养分含量高，原因可能跟石

灰岩的溶解与植被生长量有关；石漠化土壤中细

菌、真菌种类显著降低；随石漠化程度加重，土壤微

生物生物量碳、土壤微生物生物量氮含量和细菌、

真菌、放线菌数量均显著下降，土壤微生物生物量、

微生物数量与土壤养分之间具有较强的相关性。

土壤微生物生物量、微生物数量及群落组成可用来

表征石漠化土壤质量。
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４７－５０．　

［１６］ＤｉｎｇＸＦ，ＷｕＣＤ，ＨｕａｎｇＪ，ｅｔａｌ．Ｉｎｔｅｒｐｈａｓｅｍｉｃｒｏｂｉａｌｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｉｎｔｈｅｆｅｒｍｅｎｔａｔｉｏｎｃｅｌｌａｒｏｆＣｈｉｎｅｓｅＬｕｚｈｏｕ－ｆｌａｖｏｒ

ｌｉｑｕｏｒｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄｂｙＰＬＦＡａｎｄＤＧＧＥｐｒｏｆｉｌｅｓ［Ｊ］．ＦｏｏｄＲｅｓｅａｒｃｈ

Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ，２０１５，７２：１６－２４．

［１７］朴河春，洪业汤，袁芷云．贵州山区土壤中微生物生物量是能源

物质碳流动的源与汇［Ｊ］．生态学杂志，２００１，２０（１）：３３－３７．

［１８］熊康宁，李　晋，龙明忠．典型喀斯特石漠化治理区水土流失特

征与关键问题［Ｊ］．地理学报，２０１２，６７（７）：８７８－８８８．

［１９］盛茂银，熊康宁，崔高仰，等．贵州喀斯特石漠化地区植物多样

性与土壤理化性质［Ｊ］．生态学报，２０１５，３５（２）：４３４－４４８．

［２０］景宜然，邓湘雯，邓东华，等．湘西南不同石漠化程度土壤理化

性质及相关性分析［Ｊ］．水土保持学报，２０１６，３０（１）：１８９－

１９５．　

［２１］杨　丹，石　菊，李　冕，等．黔西南不同程度石漠化土壤的养

分、酶活性特征［Ｊ］．河南农业科学，２０１９，４８（１１）：８４－９１．

［２２］ＶａｎｃｅＥＤ，ＢｒｏｏｋｅｓＰＣ，ＪｅｎｋｉｎｓｏｎＤＳ．Ａｎｅｘｔｒａｃｔｉｏｎｍｅｔｈｏｄｆｏｒ

ｍｅａｓｕｒｉｎｇｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｂｉｏｍａｓｓＣ［Ｊ］． ＳｏｉｌＢｉｏｌｏｇｙａｎｄ

Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，１９８７，１９（６）：７０３－７０７．

［２３］ＪｏｅｒｇｅｎｓｅｎＲ Ｇ，ＢｒｏｏｋｅｓＰＣ．Ｎｉｎｈｙｄｒｉｎ－ｒｅａｃｔｉｖｅｎｉｔｒｏｇｅｎ

ｍｅａｓｕｒｅｍｅｎｔｓｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｂｉｏｍａｓｓｉｎ０．５ＭＫ２ＳＯ４ｓｏｉｌｅｘｔｒａｃｔｓ

［Ｊ］．ＳｏｉｌＢｉｏｌｏｇｙａｎｄＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，１９９０，２２（８）：１０２３－１０２７．

［２４］文小琴，舒英格，何　欢．喀斯特山区土地不同利用方式的土壤

养分及微生物特征［Ｊ］．西南农业学报，２０１８，３１（６）：１２２７－

１２３３．　

［２５］刘光崧．土壤理化分析与剖面描述［Ｍ］．北京：中国标准出版

社，１９９６：１９８－３１６．

［２６］ＸｉｅＬＷ，ＺｈｏｎｇＪ，ＣｈｅｎＦＦ，ｅｔａｌ．Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｓｏｉｌｆｅｒｔｉｌｉｔｙｉｎｔｈｅ

ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎｏｆｋａｒｓｔｒｏｃｋｙｄｅｓｅｒｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｕｓｉｎｇｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

ａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．ＳｏｌｉｄＥａｒｔｈ，２０１５，６：５１５－５２４．

［２７］隋夕然，吴丽芳，王　妍，等．滇中岩溶高原不同石漠化程度土

壤团聚体养分及酶活性特征［Ｊ］．浙江农林大学学报，２０２２，３９

（１）：１１５－１２６．

［２８］ＡｎｄｅｒｓｏｎＴＨ，ＤｏｍｓｃｈＫＨ．Ｒａｔｉｏｓｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｂｉｏｍａｓｓｃａｒｂｏｎｔｏ

ｔｏｔａｌｏｒｇａｎｉｃｃａｒｂｏｎ ｉｎ ａｒａｂｌｅｓｏｉｌｓ［Ｊ］． ＳｏｉｌＢｉｏｌｏｇｙａｎｄ

Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，１９８９，２１（４）：４７１－４７９．

［２９］ＳｐａｒｌｉｎｇＧＰ．Ｒａｔｉｏｏｆｍｉｃｒｏｂｉａｌｂｉｏｍａｓｓｃａｒｂｏｎｔｏｓｏｉｌｏｒｇａｎｉｃ

ｃａｒｂｏｎａｓａｓｅｎｓｉｔｉｖｅｉｎｄｉｃａｔｏｒｏｆｃｈａｎｇｅｓｉｎｓｏｉｌｏｒｇａｎｉｃｍａｔｔｅｒ［Ｊ］．

ＳｏｉｌＲｅｓｅａｒｃｈ，１９９２，３０（２）：１９５－２０７．

［３０］叶莹莹，刘淑娟，张　伟，等．喀斯特峰丛洼地植被演替对土壤

微生物生物量碳、氮及酶活性的影响［Ｊ］．生态学报，２０１５，３５

（２１）：６９７４－６９８２．

［３１］隋跃宇，焦晓光，高崇生，等．土壤有机质含量与土壤微生物量

及土壤酶活性关系的研究［Ｊ］．土壤通报，２００９，４０（５）：１０３６－

１０３９．　

［３２］赵朝辉．湘西南石漠化治理模式对土壤微生物量和酶活性的影

响［Ｄ］．长沙：中南林业科技大学，２０１２：３１．

［３３］覃勇荣，白新高，刘旭辉．桂西北岩溶地区不同植被土壤养分及

微生物生理类群数量的季节变化［Ｊ］．江苏农业科学，２０１９，４７

（２４）：２７３－２８０．

［３４］钟远平，唐　将，王　力．三峡库区土壤有机质区域分布及影响

因素［Ｊ］．水土保持学报，２００６，２０（５）：７３－７６．

［３５］曹成亮，连　宾．碳酸盐岩小生境石生放线菌及其矿物转化作

用［Ｃ］／／欧阳自远．中国矿物岩石地球化学学会第九次全国会

员代表大会暨第１６届学术年会论文集．西安：中国矿物岩石地

球化学学会，２０１７：５４１－５４２．

［３６］唐　源，连　宾．贵州喀斯特地区碳酸盐岩表生微生物多样性

［Ｊ］．矿物岩石地球化学通报，２０１７，３６（２）：５４３－５４４．

［３７］唐　婧，李欲轲，何馨竹，等．基于高通量测序分析白云岩喀斯

特土壤微生物多样性［Ｊ］．贵州师范大学学报（自然科学版），

２０２０，３８（５）：２０－２８．

［３８］李选文，熊　智，喊　也，等．西南典型喀斯特地区石漠化可培

养石生细菌多样性研究［Ｊ］．干旱区资源与环境，２０２１，３５（７）：

１７７－１８２．　
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