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摘　要：研究不同施肥处理下，大豆不同生育时期土壤微生物生物量 Ｃ、Ｎ，可培养微生物数量及土壤酶活性的动态

变化。结果表明：与对照相比，各施肥处理均显著增加大豆不同生育期土壤微生物生物量 Ｃ、Ｎ含量、细菌数量、土

壤脲酶和转化酶活性，处理间以有机无机肥配施处理最高，对土壤真菌和放线菌的影响因肥料和生育时期而异；土

壤脲酶活性均为有机肥 ＋ＮＰＫ＞ＮＰＫ＞有机肥 ＞ＣＫ；转化酶活性表现为有机肥 ＋ＮＰＫ＞有机肥 ＞ＮＰＫ＞ＣＫ。
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　　土壤是作物生长的载体，土壤微生物是土壤的

重要组成部分，对土壤肥力的形成和植物营养的转

化起着积极的作用
［１３］
。土壤酶活性也是用来评价

土壤微生物生态系统质量的重要指标，反映了土壤

生态系统中微生物参与物质转化和循环的能

力
［４５］
。目前，关于不同施肥处理对大豆土壤微生

物的影响已有相关报道。李伟群等研究了长期不

同施肥处理对大豆生育期内土壤微生物的影响，发

现土壤细菌数量的动态变化决定土壤微生物总数

的动态变化
［６］
；芦思佳等通过盆栽培养试验研究长

期施肥对大豆土壤微生物量碳、氮的影响，指出化

肥和有机肥配合施用会提高微生物的数量
［７］
。该

试验在吉林省典型黑土区条件下研究了不同施肥

处理对土壤微生物生物量、微生物区系和土壤酶活

性的影响，旨在为生产上大豆的科学合理施肥提供

理论依据。

１　材料与方法

１．１　试验设计

试验于２００８年在吉林农业大学大豆区域技术

创新中心试验站进行。供试大豆品种为吉育 ７１。

土壤为典型黑土，前茬为玉米。土壤有机质含量

２．６９％，ｐＨ６．８，速效氮１３３ｍｇ·ｋｇ－１，速效磷 １７．５

ｍｇ·ｋｇ－１，速效钾９７ｍｇ·ｋｇ－１。

采用随机区组设计，设 ４个肥料组合处理，分

别为：不施任何肥料（ＣＫ）；单施氮磷钾肥（ＮＰＫ）；

单施有机肥（Ｍ）；有机肥与氮磷钾混施（Ｍ＋ＮＰＫ）。

其中氮肥为尿素，磷肥为磷酸氢二铵，钾肥为硫酸

钾，有机肥为腐熟猪粪。各种肥料的用量分别为
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。５行区，行长 ５ｍ，行距

６５ｃｍ，小区面积１６．２５ｍ２，６次重复。整个生育时

期内田间管理技术措施完全相同。播种前采集土

壤样品，用于微生物和酶活性基础量的测定。分别

在大豆开花期、鼓粒期和成熟期取样，选取长势均

匀一致的大豆植株，去掉１～５ｃｍ的表层土，抖掉根

系外围土壤的土体土，用毛刷轻轻刷粘附在根系表

面的土壤作为根际土，过２ｍｍ筛，鲜土样进行土壤

微生物生物量碳和可培养微生物数量的测定；其余

部分自然风干，用于土壤酶活性的测定。

１．２　测定项目与方法

土壤微生物生物量碳的测定采用氯仿熏蒸

法
［８］
。土壤可培养微生物数量的测定采用稀释平

板法
［９］
。细菌培养采用葡萄糖牛肉膏蛋白胨琼脂

培养基；放线菌采用淀粉硝酸钾培养基（高氏一

号）；真菌采用马丁氏孟加拉红培养基。微生物数

量以每克干土中的菌落数（ｃｆｕｇ－１ｄｒｙｓｏｉｌ）表示，每

克样品的菌落数 ＝同一个稀释度几次重复的菌落

平均数 ×１０×稀释倍数。土壤脲酶测定采用尿素

残留法
［１０］
。转化酶测定采用 ３，５－二硝基水杨酸

比色法（ＤＮＳ）［１１］。

２　结果与分析

２．１　不同施肥处理对土壤微生物生物量碳、氮的影响

土壤微生物生物量碳的消长反映微生物利用

土壤碳源进行自身细胞建成而大量繁殖和微生物

细胞解体使有机碳矿化的过程。由图 １可见，不同

施肥处理，土壤微生物生物量碳含量不同，Ｍ＋ＮＰＫ

＞Ｍ＞ＮＰＫ＞ＣＫ，其中 Ｍ＋ＮＰＫ处理土壤微生物生

物量碳含量极显著高于其它处理；相同处理以开花

期土壤微生物生物量碳最高。土壤微生物生物量

氮含量随生育时期的变化与土壤微生物生物量碳

基本一致，均呈先下降后升高的“Ｖ”字型变化。处

理间以 ＣＫ无肥处理土壤微生物量氮最低，有机肥

无机肥混合施用处理的 Ｎ含量最高，各取样时期分

别是同期对照的２．１１、３．７５和１．７８倍。

图 １　大豆不同生育时期根际土壤微生物生物量碳、氮含量

Ｆｉｇ．１　ＣｏｎｔｅｎｔｏｆｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｉａｌｂｉｏｍａｓｓＣａｎｄＮｄｕｒｉｎｇｔｈｅｓｏｙｂｅａｎｇｒｏｗｔｈｓｔａｇｅ

２．２　不同施肥处理对土壤可培养微生物数量的影响

土壤细菌、真菌和放线菌是土壤微生物的主要

组成成分，在土壤中占有极其重要的地位
［１２１４］

。从

图２中可以看出，在大豆整个生育时期内，各处理
土壤细菌数量变化均为 Ｍ＋ＮＰＫ＞Ｍ＞ＮＰＫ＞ＣＫ；
放线菌和真菌则各时期变化不同。开花期，土壤真

菌数量为 ＣＫ＞Ｍ＋ＮＰＫ＞Ｍ＞ＮＰＫ；而鼓粒期，各施
肥处理土壤真菌数量均大于不施肥处理，但差异并

不显著；成熟期各处理真菌数量有所下降，ＮＰＫ＞Ｍ
＋ＮＰＫ＞Ｍ＞ＣＫ。
细菌／真菌（Ｂ／Ｆ）反映了土壤细菌、真菌数量的

相对比率，Ｂ／Ｆ越低，真菌数量越大，土壤有机碳的

相对含量越高，则土壤质量越好，微生物类群及数

量越趋于均衡
［１５１６］

。在图２（Ｄ）中，成熟期，土壤细
菌／真菌（Ｂ／Ｆ）以施入有机肥最高，化肥处理最低。
２．３　不同施肥处理对土壤酶活性的影响

脲酶是土壤中最活跃的水解酶类之一，为植物

生长提供氮源；土壤转化酶直接参与土壤有机物质

的代谢过程，可评价土壤的生物学活性强度。从图

３可以看出，各生育时期土壤脲酶活性均为 Ｍ＋
ＮＰＫ＞ＮＰＫ＞Ｍ＞ＣＫ，在开花期，有机无机肥料配
施处理比 ＣＫ增加 ９９．２％；转化酶活性 Ｍ＋ＮＰＫ＞
Ｍ＞ＮＰＫ＞ＣＫ，鼓粒期土壤酶活性最高，Ｍ＋ＮＰＫ比
ＣＫ增加１倍以上。
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图 ２　大豆不同生育时期根际土壤微生物数量

Ｆｉｇ．２　Ｎｕｍｂｅｒｏｆｓｏｉｌｍｉｃｒｏｂｅｄｕｒｉｎｇｔｈｅｓｏｙｂｅａｎｇｒｏｗｔｈｓｔａｇｅ

图 ３　大豆不同生育时期根际土壤酶活性

Ｆｉｇ．３　Ｓｏｉｌｅｎｚｙｍｅａｃｔｉｖｉｔｉｅｓｄｕｒｉｎｇｔｈｅｓｏｙｂｅａｎｇｒｏｗｔｈｓｔａｇｅ

３　讨论

土壤微生物生物量是土壤有机质中最活跃的

和最易变化的部分，可以体现土壤中微生物的总

量，是评价土壤微生物参与土壤中物质转化循环能

力的重要指标，可作为评价土壤微生物生态系统质

量的重要指标，某种程度上反映了土壤生态系统中

微生物参与物质转化和循环的能力
［１６１７］

。该研究

中，有机肥与化肥配施可明显提高大豆土壤微生物

生物量碳的含量，这与有机肥料的施用为土壤微生

物提供了较多的能源和养分，促进了土壤微生物的

大量繁殖，改善了土壤中的微生物群落结构有关。

在开花期各处理真菌数量均低于对照，可能是由于

作物生长旺季肥料对作物生物量的增加使微生物

可利用的养料发生数量和质量上的降低，而真菌在

肥料的供给上又要比细菌敏感，进而影响真菌的生

物量。根际土壤脲酶活性的提高加速了土壤中各

类含氮有机中间产物转化为植物可利用的物质，从

而提高根系有效态氮的含量；而转化酶活性的增加

则加速了土壤中碳的转化
［６］
。该试验结果对于进一



６期 谷岩等：不同施肥处理对大豆根际土壤微生物和酶活性影响 １０１１　

步深入研究施用有机肥改变土壤微生物区系进而

改变大豆产量及品质的内在机理研究奠定了基础，

也为大豆生产合理施肥提供参考依据。
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