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摘　要　以津优 1号黄瓜为试材 ,设 3个土壤相对含水量水平 ( 50%～60%、70%～80%、
90%～100% )和 2个肥料追施量 (600 kg N·hm

- 2和 420 kg P2O5·hm
- 2

, 420 kg N·hm
- 2和

294 kg P2 O5·hm
- 2 )处理 ,研究了不同水肥供应对日光温室黄瓜土壤养分、酶活性及微生物多

样性的影响.结果表明 :土壤中 NH4
+ 2N含量随施肥量的增加而提高 ,随土壤相对含水量的增

加而降低 ;水肥供给的增加有利于提高土壤中速效磷含量和蔗糖酶活性 ;肥料增加使土壤中
蛋白酶活性降低 ,而水分降低使土壤中脲酶活性提高.土壤中微生物多样性与土壤中养分含
量无显著相关性 ,与土壤脲酶活性呈显著正相关 ,与蔗糖酶活性呈显著负相关.土壤相对含水
量 70%～80%、氮肥追施量 600 kg N·hm

- 2和 420 kg P2 O5·hm
- 2处理的土壤养分含量、蔗糖

酶、磷酸酶和脲酶活性较高 ,且土壤中微生物多样性和均匀度显著高于其他处理 ,土壤生产潜
力最优.
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Abstract: W ith cucumber (Cucum is sa tivus L. ) variety J inyou 1 as test material, a greenhouse ex2
periment was conducted to study the effects of different water and fertilizer supp ly on the cucumber
soil nutrient content, enzyme activity, and m icrobial diversity. Three water regimes ( 50%- 60% ,
70%- 80% , and 90%- 100% soil relative moisture content) and two fertilization p ractices (600 kg
N·hm - 2 + 420 kg P2 O5·hm - 2 and 420 kg N·hm - 2 + 294 kg P2 O5·hm - 2 ) were designed.
The increase of water and fertilizer supp ly benefited the increase of soil available P content and su2
crase activity. Increasing fertilization rate increased soilNH4

+ 2N content but decreased soil p rotease

activity, and increasing soil relative moisture content decreased the soil NH4
+ 2N content and urease

activity. Soil m icrobial diversity had no significant correlations with soil nutrient contents, but sig2
nificantly positively correlated with soil urease activity and negatively correlated with soil sucrase ac2
tivity. Among the treatments, the treatment 70%- 80% soil relative moisture content + 600 kg N·
hm

- 2
and 420 kg P2 O5 ·hm

- 2
had the highest soil nutrient contents, soil urease, sucrase, and

phosphatase activities, and soil m icrobial diversity and evenness, being the best in soil potential
p roductivity.

Key words: water and fertilizer coup ling; soil enzyme; Shannon2W iener index; evenness.
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　　黄瓜 (Cucum is sa tivus)是设施栽培的主要蔬菜

作物 ,对土壤水肥供给敏感.有关日光温室中黄瓜水

分调控与利用及肥料施用的研究 [ 1 - 4 ]在国内外已有

大量报道.研究表明 ,土壤的微生物种类、数量及其

变化在一定程度上反映了土壤有机质的矿化速度及

各种养分的存在状态 ,并直接影响土壤养分的有效

性和肥力状况 [ 5 - 7 ]
,而土壤水分、养分在一定程度上

也会影响土壤的微生物特征 [ 8 - 10 ] .土壤的许多生化

过程 ,如土壤中腐殖质的合成与分解、营养物质的转

化速度等都与土壤酶活性密切相关 [ 11 - 12 ]
,但关于土

壤酶活性与土壤肥力关系的研究结果并不一

致 [ 13 - 14 ]
,并且有关水肥耦合对土壤生物环境的影响

研究报道较少.

生物化学和分子生物学等测定技术的发展丰富

了微生物多样性研究的手段 ,基于 PCR标记技术的

长随机引物和 RAPD引物 PCR扩增方法 [ 15 - 17 ]
,可

以将极微量的 DNA进行大量扩增 ,通过比较分析基

因序列的特异性来研究微生物的多样性 ,其灵敏度

较高 ,能全面详细地了解土壤微生物群落组成等方

面的差异 ,克服了传统方法难分离培养的局限

性 [ 18 - 19 ]
.因此 ,本研究采用此方法研究了温室条件

下不同水肥处理的黄瓜土壤中微生物多样性的差

异 ,并结合土壤养分状况和酶学特征分析了不同水

肥处理对黄瓜土壤生物环境的影响 ,以期为黄瓜生

产中合理的水肥管理提供一定的科学依据.

1　材料与方法

111　试验设计

试验于 2007年 4月—2008年 9月在中国科学

院水土保持研究所安塞试验站日光温室内进行.试

验地为 1 m深隔水小区.土壤为典型的黄绵土 ,土壤

容重为 1126 g·cm
- 3

,饱和水含量 30% ,有机质 916

g·kg
- 1

,全氮 01518 g·kg
- 1

,全磷 01636 g·kg
- 1

,

碱解氮 3157 mg·kg
- 1

,速效磷 26193 mg·kg
- 1

,速

效钾 240137 mg· kg
- 1

, pH 810, EC 0118 mS·

cm - 1.供试黄瓜品种为津优 1号 ,采用营养钵育苗 ,

幼苗四叶一心时在日光温室内移栽 ,黄瓜生长期温

室环境条件见图 1.

　　试验为 2因素随机区组设计.其中 ,土壤相对含

水量设 3水平 : 90% ～100% (W h )、70% ～80%

(Wm)、50%～60% (W l) ;肥料设 2水平 : 600 kg N

·hm
- 2

+ 420 kg P2 O5 ·hm
- 2 ( Fh)和 420 kg N·

hm - 2 + 294 kg P2 O5 ·hm - 2 ( Fl) ,共 6个处理 (W h

Fh、WmFh、W lFh、W hFl、WmFl和W lFl) . 4次重复 ,

图 1　日光温室黄瓜生长期环境条件

F ig. 1　Environmental condition in greenhouse during cucumber

growth stage.

Ⅰ: 相对湿度 Relative hum idity ( % ) ; Ⅱ: 温度 Temperature (℃) .

小区面积 214×215 = 610 m
2
.按滴灌带确定株距为 30

cm.行距为 60 cm.在小区北边 2行垄面中央安装土

壤剖面水分检测仪 PR1 (产地 :英国 )套管.每 2 d测

定 1次 0～40 cm土层的土壤水分 ,每 20 d通过取土

烘干法校对土壤含水量 ,按水分上限确定灌水量 [ 1 ] .

112　研究方法

11211样品采集及处理　在黄瓜收获后的 2008年 9

月 23日 ,以“S”型多点采样法取 0～20 cm土样

1000 g,混匀 ,拣出根系等杂质 ,其中 100 g过 2 mm

筛后 ,装入聚乙烯袋保鲜带回实验室 ,于 - 20 ℃下

保存 ,供提取土壤微生物 DNA用 ,其余土样风干测

定土壤养分和酶活性.同时 ,每小区取 3株 ,将植株

分为根、茎、叶 3部分 ,经 105 ℃杀青 30 m in, 70 ℃

下烘干至恒量 ,测定干物质量后用小型高速粉碎机

粉碎备用.

化学指标测定 :植物样品用 H2 SO4 2H2 O2消煮 ,

凯氏定氮仪测定全氮 ,钼蓝比色法测定全磷 [ 20 ] .土

壤全氮、全磷、速效磷、铵态氮和硝态氮等按常规方

法测定 [ 18 ]
.

生物指标测定 :土壤蔗糖酶活性用 3152二硝基
水杨酸比色法测定 ;土壤中性磷酸酶活性用磷酸苯

二钠比色法测定 ;脲酶活性用苯酚 2次氯酸钠比色法
测定 ;蛋白酶活性用明胶培养后茚三酮比色法测定.

用 24 h后 100 g风干土产生的葡萄糖质量 (mg)表

示蔗糖酶活性 ( Suc) ,用释放出的酚的质量 (mg)表

示磷酸酶活性 ( Pho) ,用产生的 NH3 2N的质量 (mg)

表示脲酶活性 (U re) ,用酶解蛋白质释放的 NH3 2N
的质量 ( ug)表示蛋白酶活性 ( Pro) [ 6 ]

.

11212土壤中微生物基因组 DNA提取 　微生物

DNA提取采用 OMEGA公司生产的 E. Z. N. A. TM
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Soil DNA Kit试剂盒 (D5625201) ( http: / /www. ome2
gabiotek. com /genom icsoilm ini. asp ). 采用琼脂糖凝

胶电泳和紫外分光光度法对所提取的微生物基因组

DNA的质量及浓度进行检测 ,并将 DNA的浓度调

至 50 ng·μl
- 1

.

11213 PCR扩增及产物检测　随机引物序列见表 1,

由上海生物工程有限公司合成. PCR中所用的酶及

相关试剂均购自 TaKaRa公司 (大连 ) , PCR反应体

系为 : 10 ×PCR Buffer 210μl, dNTP M ix (各 215

mmol·L
- 1 ) 113μl,MgCl2 (25 mmol·L

- 1 ) 112μl,

引物 ( 10 mmol·L - 1 ) 015μl, Taq聚合酶 ( 5 U·

μl
- 1 ) 012μl, DNA模板 2μl, ddH2 O补充定容至 20

μl. PCR反应程序为 : 94 ℃预变性 3 m in; 94 ℃变性

40 s, 36 ℃或 46 ℃退火 40 s, 72 ℃延伸 90 s, 34个

循环 , 72 ℃延伸 5 m in; 4 ℃保存.所有反应均在 MJ

Research PTC2200 PCR仪上进行.扩增产物中加入

410μl的 5 ×Loading Buffer,进行 10%的凝胶电泳.

用 Gel Doc 2000TM (B io2Rad)凝胶成像系统观察并

照相.

113　数据处理

按照 3次重复扩增中均能稳定扩增的条带在同

一电泳迁移位置上的表现 ,有扩增条带的记为 1,无

条带记为 0,建立 [ 1, 0 ]矩阵 [ 21 ]
.然后利用 NTSYSpc

211数据分析软件的相似性分析模块 Qualitative的

D ice法计算遗传相似系数 ,利用 Shannon2W iener[ 6 ]

遗传多样性指数来衡量群体遗传多样性大小.采用

SAS V811软件对数据进行方差分析、多重比较和相

关性分析 ,采用 Excel软件作图.

2　结果与分析

211　不同水肥处理对黄瓜植株氮、磷吸收量及土壤

氮、磷含量的影响

表 1　试验中所用随机引物序列表
Tab. 1　Pr im ers and the ir sequences applied in the exper i2
m en t

引物名称
Primer

序　列
Sequence (5′to 3′)

E2 GGAATTCCACGTCCA

L1 AGCAAGTTCAGCCTGGTTAAG

A1 GCACGCCGGCGGGTGGTAC

A2 GCCGGCTTGCCGTACTTGG

M12 GGGACGTTGG

S80 ACTTCGCCAC

S366 CACCTTTCCC

21111植株氮、磷吸收量　对不同水肥处理黄瓜根、

茎和叶片生物产量的统计表明 ,黄瓜干物质主要积

累在叶片中 ,其次是茎干 ,根部生物量最小 ;相同水

分条件下 ,黄瓜叶片的干物质量表现为 Fh > Fl,而

相同肥料条件下则表现为 W h >Wm >W l(表 2).植

株中不同部位全氮、全磷含量也主要表现为叶片 >

茎干 >根 ,其中叶片中全氮、全磷含量总体表现为

Fh > Fl,但不同水肥条件下的植株表现出差异 , Fh

下各处理叶片中全氮、全磷含量表现为 W h >Wm >

W l,但 Fl下各处理变化无规律可循.将植株各部位

干物质量与全氮 (全磷 )含量分别相乘 ,加和后即可

得到植株氮 (磷 )吸收量. W hFh、WmFh、W lFh、W h2
Fl、WmFl和 W lFl处理的黄瓜植株氮吸收量分别为

31404、21793、21192、11986、11742 和 11602 g·

p lant
- 1

;与 W lFl相比 , W hFh、WmFh、W lFh、W hFl和

WmFl 分 别 增 加 112147%、74133%、36182%、

23194%和 8171% ;同理 ,与 W lFl相比 , W hFh、Wm2
Fh、W lFh、W hFl和 WmFl处理植株磷吸收量分别增

加 150109%、 102178%、 50181%、 21153% 和

- 4121%.可见 ,W hFh处理黄瓜植株由于水肥供给

充足 ,生长旺盛 ,吸收的氮、磷营养最多.

表 2　不同处理植株生物量及全氮和全磷含量
Tab. 2　D ry ma tter and tota l n itrogen, tota l phosphorus con ten ts in d ifferen t parts of plan t under d ifferen t trea tm en ts

处 理
Treatment

根 Root

干物质量
D ry matter

( g·
p lant - 1 )

全 氮
Total N
(mg·
g - 1 )

全磷
Total P
(mg·
g - 1 )

茎 Straw

干物质量
D ry matter

( g·
p lant - 1 )

全 氮
Total N
(mg·
g - 1 )

全磷
Total P
(mg·
g - 1 )

叶 片 Leaf

干物质量
D ry matter

( g·
p lant - 1 )

全 氮
Total N
(mg·
g - 1 )

全磷
Total P
(mg·
g - 1 )

W hFh 2189c 17136b 4154a 9146b 17195c 9185b 97173a 32158a 10151a

WmFh 2199bc 18168a 4101b 10138b 18114b 12168a 83148b 30153b 9129b

W lFh 2170c 17108c 4112b 6167c 19141a 5192d 69160c 28197c 9109b

W hFl 3127ab 16164d 3172c 12116a 18114b 7151c 64117c 26166d 6197d

WmFl 2170c 16155e 3131d 6169c 17167d 5117e 56122d 28108c 6195d

W lFl 3132a 16160de 3141d 9130b 16189e 4176f 54160d 25145e 7128c

同列不同小写字母表示不同处理在 0105水平上差异显著 D ifferent small letters in the same line meant significant difference at 0105 level among

treatments.下同 The same below.
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表 3　不同处理土壤氮、磷含量
Tab. 3　So il n itrogen and phosphorus con ten ts under d ifferen t trea tm en ts

处 理
Treatment

全　氮
Total N (mg·kg - 1 )

NO3
- 2N

(mg·kg - 1 )

NH4
+ 2N

(mg·kg - 1 )

全　磷
Total P (mg·kg - 1 )

速效磷
Available P (mg·kg - 1 )

W hFh 564166 ±0161d 27192 ±2189e 7162 ±0159c 1304134 ±9122a 686138 ±1192a

WmFh 698174 ±0142a 114182 ±1166a 8185 ±0115a 1265172 ±2103b 661179 ±0149b

W lFh 651174 ±1167b 112155 ±1197a 9109 ±0112a 907199 ±0181d 541186 ±1139c

W hFl 605189 ±0102c 98148 ±0114b 7133 ±0139c 1000147 ±2127c 402113 ±2130d

WmFl 657151 ±0146b 58156 ±1183c 7184 ±0166bc 754149 ±2132e 325166 ±2117e

W lFl 596135 ±0159c 39137 ±1133d 8166 ±0166a 760128 ±2106e 317100 ±1109f

21112土壤氮、磷含量　不同水肥处理后土壤中氮、

磷含量见表 3.土壤全 N含量变化幅度为 564166～

698174 mg·kg- 1.当土壤水分含量一致时 ,土壤全

氮含量在各处理中的表现为 : W hFh <W hFl, WmFh

>WmFl,W lFh >W lFl;当肥料水平一致时 ,Wm处理

后土壤全氮含量高于其他处理 ,其中 WmFh处理最

高 ,为 698174 mg·kg
- 1

;W hFh处理最低 ,为 564166

mg·kg
- 1

,二者差异极显著.不同水肥条件下 ,土壤

中 NO3
- 2N含量表现为 : WmFh > W lFh > W hFl >

WmFl >W lFl >W hFh. NH4
+ 2N随土壤相对含水量的

增加而降低 ,随肥料供给量的增加而增加.总体上 ,

W hFh处理后土壤全氮、NH4
+ 2N和 NO3

- 2N含量都
显著低于其他处理 ,这可能是由于高水高肥条件下 ,

土壤水分一直处于近饱和状态 ,肥料随水淋洗 ,使表

层土壤氮素含量降低 [ 22 ]
,而黄瓜是喜湿作物 ,在水

分充足条件下 ,植株生长旺盛 ,植株吸收的养分较多

(表 2) ,使表层土壤养分含量下降.而 W lFl处理土

壤全氮和 NO3
- 2N含量都较低 ,但 NH4

+ 2N含量较
高 ,表明该处理由于土壤相对含水量低 ,肥料挥发损

失较多.

表 3还表明 ,不同水肥处理对土壤全磷含量的

影响较大.各处理土壤全磷含量表现为 Fh > Fl,其

中 Fh条件下各处理土壤全磷含量平均为 1159135

mg·kg- 1 , Fl条件下各处理土壤全磷含量平均为

838141 mg·kg
- 1

.土壤全磷含量随土壤相对含水量

和肥料水平的增加而增加 ,土壤中速效磷含量的变

化趋势与全磷一致.

212　不同水肥处理对土壤酶学特性的影响

由于不同的水肥供给使黄瓜土壤营养状况和水

分状况产生了差异 ,影响了土壤内的水气环境 ,导致

土壤中酶学特性发生不同程度的变化 (表 4).土壤

中蔗糖酶是由植物根系分泌产生的 ,与土壤有机质

和土壤团聚体表面积有关 ,能反映土壤的肥力水平

和生物学活性强度.各处理土壤中蔗糖酶活性的变

化范围为 1112～2170 mg·g- 1·d - 1 ,其中 Fh和 Fl

条件下各处理土壤中蔗糖酶活性平均值分别为

2144和 1149 mg· g
- 1 · d

- 1
,前者比后者增加

63107% ;W h、Wm和 W l各处理土壤蔗糖酶活性平

均值分别为 2136、1187和 1167 mg·g
- 1 ·d

- 1
,与

W l相比 ,W h和 Wm处理后土壤蔗糖酶活性分别增

加 11168%和 40181%.在 6种处理中 ,W hFh土壤蔗

糖酶活性最高 ,为 2170 mg·g
- 1·d

- 1
, W lFl最低 ,

为 1112 mg·g- 1·d - 1 ,说明增加水肥供给有利于提

高土壤蔗糖酶的活性.

土壤中性磷酸酶活性依赖于土壤速效磷含量 ,

土壤中速效磷含量越高 ,则中性磷酸酶活性越

高 [ 22 ]
.由表 4可知 ,不同水肥条件下土壤中性磷酸

酶活性从高到低依次为 : W hFl > WmFh > W hFh >

W lFh >WmFl >W lFl,其中 Fl水平下土壤中性磷酸

酶活性的变化与前人研究结论一致 ;但 Fh水平下土

壤速效磷含量为 W hFh >WmFh,而土壤中性磷酸酶

活性为 W hFh <WmFh.综合水、肥两因素 , W hFl处

理土壤中性磷酸酶活性最高 ,W lFl和 WmFl处理土

壤中性磷酸酶活性最低 ,土壤有机磷的活化作用较

弱.

脲酶和蛋白酶对氮素肥的转化和吸收有较大影

响.从表 4可以看出 ,土壤脲酶活性受肥料供给水平

的影响规律不明显 ;不同土壤含水量条件下 , Fl各

处理土壤脲酶活性表现为W l >Wm >W h, Fh各处

表 4　不同处理土壤酶活性
Tab. 4　So il enzym e activ ities under d ifferen t trea tm en ts

处 理
Treatment

蔗糖酶
Sucrase

(mg·g - 1

·d - 1 )

中性磷酸酶
Neutral

phosphatase
(μg·g - 1

·d - 1 )

脲 酶
U rease

(μg·g - 1

·d - 1 )

蛋白酶
Protease

(μg·g - 1

·d - 1 )

W hFh 2170a 41217b 28217e 19812b

WmFh 2139b 42519b 34910a 17516c

W lFh 2122b 25415c 32516c 17212c

W hFl 2101c 50411a 26310f 20916b

WmFl 1134d 22919c 31719d 23312a

W lFl 1112e 22816c 33617b 20919b
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理表现为 Wm >W l >W h,各处理中 WmFh的土壤脲

酶活性最高.表明在低肥条件下 ,土壤含水量减少有

利于提高土壤脲酶活性表 4;而在高肥条件下 ,当土

壤相对含水量 70%～80%时 ,土壤脲酶活性最高.

不同水肥条件下 ,土壤蛋白酶活性总体上表现为 Fl

> Fh,其中 WmFl处理显著高于其他处理 ,其次是

W lFl处理.可见 ,在适宜的土壤水分环境下 ,减少施

肥能加速土壤中氮素养分的循环.

213　不同水肥处理对土壤微生物多样性的影响

PCR扩增条带数量能体现微生物丰富度 (图

2).肥料的供给差异影响了微生物生长繁殖所需的

营养源 ,而水分供给的差异改变了土壤的通气状况

和微生物生存环境.不同水肥处理后 ,土壤微生物

PCR扩增条带数 ( 98～123 )、微生物多样性指数

(1130～1149)和均匀度 (0127～0131)存在差异 (表

5) ,但它们随水肥变化的规律基本相同 :当肥料水

平相同时 ,Wm >W h >W l;当水分条件相同时 ,W hFl

> W hFh、W lFl > W lFh、WmFh > WmFl. 各处理中 ,

WmFh处理的土壤微生物多样性和均匀度最高

(1149, 0131 ) ,其次是 WmFl处理 ( 1145, 0130 ) ,

W lFh处理最低.表明适宜的水肥环境能提高土壤微

生物的多样性和均匀度 ,形成良好的土壤生物环境.

214　各指标相关性分析

土壤肥力在很大程度上决定酶的生成者 2植物
和土壤微生物的营养状况.同时 ,土壤肥力水平受土

壤酶影响 ,与土壤酶活性密切相关 [ 13, 23 - 24 ]
.对土壤

中氮、磷养分及酶活性 (蔗糖酶、中性磷酸酶、脲酶

和蛋白酶 )的相关分析表明 :土壤中全氮含量与

NO3
- 2N含量显著正相关 ( r = 01855) ,而与 NH4

+ 2N
含量无显著相关性 ;土壤中速效磷含量与全磷含量

图 2　A2长随机引物扩增图
F ig. 2　The amp lification result by p rimer A2.

1)W hFl; 2)W hFh; 3)WmFh; 4)W lFh; 5)WmFl; 6)W lFl.

表 5　不同处理土壤的微生物多样性
Tab. 5　So il m icrob ia l d iversity under d ifferen t trea tm en ts

处 理
Treatment

总条带数
Number of
all bands

多样性指数
Shannon2W iener

index

均匀度指数
Shannon
evenness

W hFh 110 1138c 0129b
WmFh 123 1149a 0131a

W lFh 98 1130d 0127c
W hFl 114 1141b 0129a
W lFh 117 1145a 0130a
W lFl 111 1137c 0129b

极显著相关 ( r = 01921) ;土壤蔗糖酶活性与速效磷

和全磷含量显著相关 ,与土壤氮素各指标相关不显

著 ;中性磷酸酶活性仅与土壤中全磷含量显著相关

( r = 01742 ) ; 蛋白酶活性与土壤中 NO3
- 2N、

NH4
+ 2N、全磷和速效磷含量显著负相关 ,相关系数

分别为 - 01590、- 01658、- 01737、- 01541 (表 6).

说明在本试验条件下 ,蛋白酶能较全面地反映土壤

肥力水平变化.

表 6　土壤养分与土壤酶的相关分析
Tab. 6　Correla tion s between so il nutr ien ts and so il enzym es

全 氮
Total N

NO3
- 2N NH4

+ 2N 速效磷
Available P

全 磷
Total P

蔗糖酶
Sucrase

中性磷酸酶
Neutral

phosphatase

脲 酶
U rease

蛋白酶
Protease

全 氮 Total N 1

NO3
- 2N 018553 1

NH4
+ 2N 01037 01401 1

速效磷 Available P - 01113 01202 01167 1

全 磷 Total P - 01032 01117 - 01123 019213 3 1

蔗糖酶 Sucrase - 01301 - 01055 - 01336 016003 015453 1

中性磷酸酶 Neutral phosphatase 01366 01281 - 01500 01484 017423 01423 1

脲 酶 U rease - 01370 - 01379 01349 01242 01233 - 01446 - 01242 1

蛋白酶 Protease - 01130 - 015903 - 016583 - 017373 - 015413 - 01328 - 01221 - 01037 1

n = 18; 3 P < 0105; 3 3 P < 0101.下同 The same below.

2861 　　　　　　　　　　　　　　　应　用　生　态　学　报　　　　　　　　　　　　　　　　　　　20卷



表 7　土壤养分和酶与土壤微生物的相关分析
Tab. 7　Correla tion s between so il nutr ien ts, so il enzym es and so il m icroorgan ism

蔗糖酶
Sucrase

中性磷酸酶
Neutral

phosphatase

脲 酶
U rease

蛋白酶
Protease

全 氮
Total N

NO3
- 2N NH4

+ 2N 速效磷
Available P

全 磷
Total P

条带数
Band No.

- 016943 01138 015763 01406 01253 - 01159 - 01218 - 01233 01019

多样性指数
Shannon2W iener index

- 017773 01031 015913 01395 01278 - 01127 - 01151 - 01284 - 01055

均匀度指数
Shannon evenness

- 018083 3 01035 016013 01422 01204 - 01197 - 01114 - 01366 - 01148

　　关于土壤养分、土壤酶与土壤微生物之间关系

的研究较多 ,但结论并不相同 [ 13 - 14 ] .对土壤养分、酶

学特征及微生物多样性的相关性分析表明 :土壤养

分与微生物多样性指标相关不显著 ;土壤中蔗糖酶

和脲酶都能表征土壤微生物多样性特征 ,其中 ,土壤

微生物多样性指数、均匀度指数与蔗糖酶活性呈显

著负相关 ,而与脲酶活性呈显著正相关 (表 7).

3　小　　结

本研究结果表明 ,不同水肥处理改变了土壤水

肥环境 ,影响了植株对养分的吸收、土壤养分含量、

酶活性及土壤微生物多样性.与 420 kg N·hm - 2 +

294 kg P2 O5·hm - 2追肥处理 ( Fl)相比 , 600 kg N·

hm - 2 + 420 kg P2 O5 ·hm - 2追肥处理 ( Fh)的植株

氮、磷吸收量和叶片干物质量增加 ,土壤 NH4
+ 2N、

速效磷、全磷含量和蔗糖酶活性提高 ,土壤蛋白酶活

性降低 ;随土壤相对含水量增加 ,植株氮吸收量和叶

片干物质量增加 ,土壤速效磷含量和蔗糖酶活性提

高 ,土壤 NH4
+ 2N含量降低.综合水、肥两因素 ,土壤

相对含水量 70%～80%、追肥 600 kg N·hm
- 2

+

420 kg P2 O5·hm
- 2处理的土壤全氮、NO3

- 2N含量、
脲酶活性及土壤微生物多样性和均匀度都高于其他

处理 ,土壤全磷、速效磷含量和蔗糖酶、磷酸酶活性

较高 ,土壤生物环境最优 ,生产潜力最大.但本试验

开展年限较短 ,要深入研究不同水肥耦合下土壤生

物环境的变化 ,应做长期定位试验 ,并结合多阶段取

样分析进行深入研究.
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