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不同退耕还林模式对土壤生物学性质的影响效果评价

李姝江１，朱天辉１，２，刘子雄３
（１．四川农业大学 林学院，四川 雅安６２５０１４；２．四川农业大学 长江上游林业生态

工程省级重点实验室，四川 雅安６２５０１４；３．四川省森林病虫防治检疫总站，四川 成都６１００８１）

摘　要：在测定土壤微生物、土壤酶活性基础上，应用主成分因子分析法建立了不同退耕还林模式下的土

壤生物学性质评价体系。结果表明，土壤放线菌、真菌数量与转化酶、脲酶、纤维素酶、过氧化氢酶活性之

间的相关性达到了极显著或显著水平；优势微生物中的微球菌与转化酶，芽孢杆菌与纤维素酶，木霉和游

动放线菌与过氧化氢酶，酵母菌与脲酶呈显著正相关关系；放线菌、真菌及其微生物优势类群多样性指标

在评价土壤生物学肥力质量时具有十分重要的作用；４种土壤酶活性是土壤生物学肥力质量评价的重要指

标；而细菌、酵母等生物量较小的微生物对土壤生态肥力评价的贡献较小。用土壤综合肥力指标值（ＩＦＩ）进

一步评价各样地的土壤生物学肥力质量的顺序依次为：苦竹林表层＞桦木林表层＞农耕地表层＞农耕地

亚表层＞农耕地深层＞桦木和苦竹林亚表层＞桦木林深层＞苦竹林深层。苦竹对退耕地的生态改善效

果，如水土保持、水源涵养和土壤生态肥力的增加等方面要优于桦木。
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　　土壤微生物和土壤酶都是土壤中活跃的成
分［１－６］，它们一起推动着土壤生物化学的全过程。土

壤微生物数量增加时，许多土壤酶活性增强，而微生
物产生的酶可以分解、矿化土壤中的有机物质，增加



土壤中的有效养分含量，有助于提高土壤有效肥力水
平。因此，土壤微生物和酶活性变化与土壤质量变化
之间存在着密切的联系［７］。许多研究结果［８］认为，土
壤细菌、真菌、放线菌三大类微生物的多样性和土壤
酶活性的总体大小可以用来作为评价土壤质量的生

物学肥力指标。而土壤肥力是土壤质量的重要组成
部分，是林地生产力的基础。所以通过对土壤生物学
肥力指标的评价，可以间接地反映出不同的土地利用
方式对土壤生态的影响［９－１３］。近年来，有关不同生态
条件下，土壤微生物、酶活性及其相互关系已有报
道［１４－１５］，但缺乏将二者联系起来作为土壤生物学特性
评估指标的研究。本研究以两种主要退耕还林模式
的亮叶桦（Ｂｅｔｕｌａ　ｌｕｍｉｎｉｆｅｒａ）林地、苦竹（Ｐｌｅｉｏｂｌａｓ－
ｔｕｓ　ａｍａｒｕｓ）林地和农耕地（对照）为对象，对不同退耕
还林模式下土壤生物学性质影响效果的指标评价体系

进行研究，旨在为退耕还林生态评价提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　研究区概况
试验区位于四川省眉山市洪雅县，地理坐标为

１０２°４９′—１０３°４７′Ｅ，２９°２４′—３０°０１′Ｎ。该区属中亚
热带湿润山地季风气候，最高气温３６．８℃，最低气温

－３．３℃，年均气温１６．８℃，春、夏、秋、冬季平均气
温分别为１７．２，２５．２，１７．３，７．７℃；年日照时数１　０８０
ｈ，太阳辐射量为３３８．１ｋＪ／（ｃｍ２·ａ），无霜期３５２～
３６０ｄ；年降水量１４９３．８ｍｍ，降雨多集中在夏、秋两
季，春、夏、秋、冬季平均降水量分别为７７．２，２９１．９，

１０２．７，１９．３ｍｍ。该区地貌以低山丘陵为主，土壤层
平均厚度５０ｃｍ，土壤类型为酸性紫色土，ｐＨ值４．９
～５．６。采样地为坡改梯形成的水平台状旱地，退耕
前以种植玉米、红薯、蔬菜为主，主要还林模式有亮叶
桦木—扁穗牛鞭草（Ｈｅｍａｒｔｈｒｉａ　ｃｏｍｐｒｅｓｓａ）、苦竹—
扁穗牛鞭草两种，于２０００年１月退耕栽植。３种样
地的基本情况为：（１）光皮桦木—牛鞭草模式。光
皮桦木为亚热带山地落叶浅根阔叶树，根系发达、穿
透力强，生长快；适宜生长在年均温６～１７℃，年降水
量８００～２　０００ｍｍ，且降水集中在夏、秋两季的温凉
湿润气候下［１６］。在此模式中，土壤有机质含量１２．７１
ｇ／ｋｇ，林分密度２　０７０棵／ｈｍ２，林间郁闭度０．６，桦木
平均胸径３．６ｃｍ，平均树高４．２ｍ。由于光皮桦逐渐
长大，林下的牛鞭草长势较弱。（２）苦竹—牛鞭草模
式。苦竹为中国亚热带复轴混生竹类的代表竹种之
一，是一种暖性喜湿，中性偏阴的竹类，地下有横向生
长的竹鞭，鞭上的芽可以长成新的竹鞭或发育成笋出
土成竹，竹鞭一般多分布在约２０ｃｍ 深的表土层

中［１７］；适宜生长在年均气温１８～２９．８℃，年降水量

１　１８４～１　４６７ｍｍ，降水集中在４—９月的气候下［１６］。

在此模式中，土壤有机质含量１４．３２ｇ／ｋｇ，林分密度

１２　０００株／ｈｍ２，林间郁闭度０．９，平均地径２．４ｃｍ，

平均竹高２．９ｍ，苦竹的枯枝落叶覆盖度约占总面积
的６０％，平均厚度１．９ｃｍ。随着苦竹郁闭度的增加，
林下牛鞭草长势十分弱。（３）农耕地。土壤有机质
含量１７．８２ｇ／ｋｇ；春季休闲，上面长有少量的牛鞭
草；夏季载种红薯并施农家肥；秋季时红薯生长良好
并已成熟；冬季红薯收获完后，休闲。

１．２　土壤样品采集
在试验区，选取立地条件相近的退耕还林地（光

皮桦—牛鞭草、苦竹—牛鞭草）和农耕地（对照）作为

研究样地，在３种样地中各设面积为１０ｍ×１０ｍ的

采样标准地，３重复，从２００８年１０月至２００９年７
月，按四季变化特点分３层（０—１５ｃｍ，１５—３０ｃｍ，

３０—４５ｃｍ）从下到上采取土壤样品。

按不同季节具体的采样时间为：２００８年１０月中

旬（秋季），２００９年１月中旬（冬季），２００９年４月中旬
（春季），２００９年７月中旬（夏季）。具体采样操作步

骤为：在桦木和苦竹林的标准地里，按五点法各选择

生长中等的光皮桦和苦竹５～６株（篼）作为采样点，

分别在树干和竹篼周围基部处先除去土壤表层的枯

枝落叶和植被，顺其基部挖土壤剖面，用无菌小铁铲

在新挖的土壤剖面上，由下往上分３层取带完整根系

的土块，取５个不同点相应层次的土壤样品充分混匀

后，用聚乙烯无菌塑料袋包好，并做好标记，迅速带回

实验室内分析测定。每种样品充分混匀后分为２份，

分别用来分析土壤微生物和测定土壤水分含量。

１．３　土壤样品分析
（１）土壤微生物优势类群分析：采用稀释平板表

面涂抹法（细菌分析用牛肉膏蛋白胨培养基；真菌用
马丁氏—孟加拉红培养基；放线菌用改良高氏一号培
养基）［１８］进行分离，每个处理４个重复，最终结果取
其平均值。（２）土壤水分含量测定：准确称取一定量
土壤样品，在干燥箱内经１０５～１１０℃烘干至恒重，待
冷却后称重，求得土壤含水量。（３）土壤酶活性在待
测定样品前期处理后，其转化酶（蔗糖酶）、脲酶、纤维
素酶、过氧化氢酶活性采用关松荫法分析［１９－２０］。

１．４　数据处理
试验数据采用 Ｅｘｃｅｌ和ＳＰＳＳ　１３．０软件分析

处理。
（１）评价指标系数标准化。由于各评价指标具

有不同的量纲，故各指标值之间绝对值的大小和变化
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幅度常常有较大的差异，有的指标值之间甚至相差几
个数量级，所以在应用主成分分析研究森林土壤生物
学肥力之前必须对原始观测数据进行标准化处理，以
使每个变量的平均值为０，标准差为１。各评价指标
标准化公式为：

ｘｉｊ′＝
ｘｉｊ－ｘｊ
Ｓｊ

（１）

式中：ｉ＝１，２，３，…，１２（样本数）；ｊ＝１，２，３，…，１４
（指标个数）；Ｘｉｊ′＝经标准化后的数据；Ｘｉｊ＝观测

的原始数据；Ｘｊ＝第ｊ个指标的平均值；Ｓｊ＝第ｊ个
指标的标准差。
土壤肥力的综合指标值（ＩＦＩ）用来最终评价各样

地的土壤生物学肥力质量。若以每个主分量ｙｊ 的方
差贡献率ａｊ作为权重进行加权汇总，计算公式为：

ＩＦＩ＝（∑
３

ｊ＝１
ａｊｙｊ）／０．８９９　３ （２）

２　结果与分析

２．１　土壤微生物和酶活性之间的相关性分析

２．１．１　土壤微生物数量与酶活性之间的相关性分析

　土壤微生物能够分泌酶，所以土壤微生物与酶活性
之间具有一定的联系（表１）。细菌数量与转化酶、过

氧化氢酶呈正相关关系，但都没有达到显著相关水
平；而与尿酶、纤维素酶不相关。放线菌数量与转化
酶、过氧化氢酶、尿酶呈极显著正相关关系，与纤维素
酶显著相关。真菌数量尿酶、纤维素酶呈极显著相
关，与过氧化氢酶显著相关。说明放线菌、真菌数量
与４种土壤酶活性关系极其密切，而细菌数量与４种
土壤酶活性关系不密切。因细菌数量占微生物总数
的绝大部分，所以微生物总数与４种土壤酶活性的相
关性不大。此外，在４种土壤酶之间，转化酶与尿酶、

过氧化氢酶呈极显著相关，而与纤维素酶不相关；脲
酶与纤维素酶、过氧化氢酶呈极显著相关；纤维素酶
与过氧化氢酶关系性不大。

２．１．２　土壤微生物优势类群数量与酶活性之间的相
关性分析　土壤微生物总数与土壤酶活性之间存在
一定的相关性，而优势微生物类群是土壤微生物最重
要的组成部分，所以优势微生物与土壤酶活性之间也
应该有一定的相关性（表２）。在优势微生物类群和
土壤酶之间，微球菌属与转化酶、芽孢杆菌属与纤维
素酶、木霉和游动放线菌属与过氧化氢酶、酵母与脲
酶呈显著正相关关系。说明这些优势微生物类群对
这４种土壤酶的活性贡献较大。

表１　土壤微生物数量与酶活性间的相关系数

变 量　　 细 菌 放线菌 真 菌 微生物总数 转化酶 脲 酶 纤维素酶

细 菌 　１．０００
放线菌 －０．１１２ 　１．０００
真 菌 －０．１５８ 　　０．６７０＊＊ 　１．０００
微生物总数 　　１．０００＊＊ －０．１０３ －０．１５１ 　１．０００
转化酶 　０．２３７ 　　０．３９８＊＊ 　０．１６２ 　０．２４１　 １．０００
脲 酶 －０．２７０ 　　０．５５２＊＊ 　　０．６５９＊＊ －０．２６４ 　０．４５５＊＊ １．０００
纤维素酶 －０．２０９ 　０．３５９＊ 　－０．６２９＊＊ －０．２０５ －０．０２９　 　０．６５６＊＊ １．０００
过氧化氢酶 　０．１０８ 　 ０．５９１＊＊ 　 ０．３８０＊ 　０．１１４ 　０．６１０＊＊ 　０．４８１＊＊ ０．２３７

　　注：样本数ｎ＝４４；＊表示ｐ＜０．０５时相关，＊＊表示ｐ＜０．０１时相关。下同。

表２　微生物优势类群数量与土壤酶活性间的相关系数

变 量　　 微球菌属 芽孢杆菌属 链霉菌属 游动放线菌属 酵母属 木霉属

微球菌属 １．０００
芽孢杆菌属 －０．９４４＊＊ １．０００
链霉菌属 　０．４２３＊＊ －０．４８５＊＊ １．０００
游动放线菌属 ０．０８３ －０．１１０　 －０．４０６＊＊ １．０００
酵母属 ０．００７　 ０．０５１　 ０．１９０ －０．３５９＊ １．０００
木霉属 ０．１２２ －０．１７１　 －０．１８２　 　０．４７３＊＊ －０．８０１＊＊ １．０００
转化酶 ０．３３９＊ －０．２９２　 ０．２８２ －０．０３４　 ０．１３６　 ０．１６６
脲 酶 ０．２８１ －０．１４６　 －０．２０４　 －０．１４４　 ０．３６０＊ －０．０７６　
纤维素酶 －０．２４１　 ０．３３６＊ －０．６１９＊＊ －０．０９９　 －０．０３８　 ０．１４９
过氧化氢酶 ０．２５０ －０．１８２　 －０．１３５　 ０．３１９＊ －０．１３０　 　０．４７２＊＊
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２．２　土壤生物学指标对土壤生态肥力质量评价
本研究所测定的细菌、放线菌、真菌、微生物总

数、微球菌、芽孢杆菌、链霉菌、游动放线菌、酵母、木
霉、转化酶、脲酶、纤维素酶、过氧化氢酶１４个土壤生
物学指标对同一样地的肥力质量评价并不一样，单个
指标的评价结论之间甚至有些矛盾，说明单个的生物
学指标不能够全面反映土壤的生物学活性。所以为

了进一步探讨土壤中各生物学指标与土壤肥力质量

的内在关系，在前人研究方法［８］的基础上，应用因子
分析（主成分分析）方法，以各主成分特征值贡献率为
权重，加权计算各林地土壤生物学肥力指标值，用此
综合值的大小来评价各样地的生态肥力高低。

２．２．１　评价指标系数标准化　根据计算公式（１），对
各生物学指标进行标准化处理（表３）。

表３　土壤生物学指标的原始值及标准化值

生物学
指标

数据
桦木林

０—１５ｃｍ　１５—３０ｃｍ　３０—４５ｃｍ

苦竹林

０—１５ｃｍ　１５—３０ｃｍ　３０—４５ｃｍ

农耕地

０—１５ｃｍ　１５—３０ｃｍ　３０—４５ｃｍ

Ｙ１
Ａ　 ６４４．０５　 ９３０．７９　 ６９５．０２　 １　１７６．７４　 １　１７９．７６　 ８５３．９８　 １　７５１．８１　 ７７２．２１　 １　５５２．０１
Ｂ －１．０８０ －０．３３９ －０．９４８　 ０．２９７　 ０．３０５ －０．５３７　 １．７８４ －０．７４９　 １．２６７

Ｙ２
Ａ　 ８．８０　 ２．９４　 ４．４８　 １１．４８　 ４．１７　 ２．２０　 １０．８３　 ５．８５　 １．８１
Ｂ　 ０．８０７ －０．７９０ －０．３７１　 １．５３７ －０．４５５ －０．９９２　 １．３６０　 ０．００３ －１．０９８

Ｙ３
Ａ　 ２．６０　 １．９０　 ０．９７　 ２．７９　 ０．８３　 ０．５４　 １．９１　 １．０９　 ０．８３
Ｂ　 １．３２５　 ０．４８２ －０．６４０　 １．５５４ －０．８１０ －１．１６０　 ０．４９４ －０．４９０ －０．８１０

Ｙ４
Ａ　 ６５５．４４　 ９３５．６３　 ７００．４６　 １　１９１．０１　 １　１８４．７６　 ８５６．７２　 １　７６４．５５　 ７７９．１５　 １　５５４．６４
Ｂ －１．０６７ －０．３４５ －０．９５１　 ０．３１４　 ０．２９８ －０．１９９　 １．７９４ －０．７４８　 １．２５３

Ｙ５
Ａ　 ７２．３８　 ５８．９８　 ４８．６７　 ７０．９８　 ６０．６９　 ５６．７５　 ５９．７９　 ５２．８４　 ４０．６８
Ｂ　 １．４４０　 ０．１０１ －０．９２９　 １．３００　 ０．２７２ －０．１２２　 ０．１８２ －０．５１２ －１．７２７

Ｙ６
Ａ　 ２１．４３　 ３０．６４　 ４５．２９　 ２３．９２　 ２５．２　 ３４．２８　 ２５．８５　 ３９．６９　 ４９．１６
Ｂ －１．１４６ －０．２２０　 １．２５２ －０．８９６ －０．７６７　 ０．１４６ －０．７０２　 ０．６８９　 １．６４１

Ｙ７
Ａ　 ５４．１９　 ６７．６７　 ７０．８５　 ５９．６４　 ６８．８８　 ７０．５６　 ６０．２６　 ６３．８０　 ５９．９４
Ｂ －１．６７６　 ０．６３２　 １．１７６ －０．７４３　 ０．８３９　 １．１２７ －０．６３７ －０．０３１ －０．６９２

Ｙ８
Ａ　 ２２．０６　 １３．２４　 １４．９９　 ２５．０２　 １６．８０　 ８．５８　 １９．８４　 １８．３７　 １３．５９
Ｂ　 １．０２２ －０．７３９ －０．３８９　 １．６１３ －０．０２８ －１．６６９　 ０．５７９　 ０．２８５ －０．６６９

Ｙ９
Ａ　 ６８．６９　 ７６．２５　 ７４．２３　 ７１．３８　 ７８．７３　 ８１．５６　 ７７．２　 ７８．０１　 ８２．１３
Ｂ －１．７５０ －０．０４７ －０．５０２ －１．１４４　 ０．５１１　 １．１４９　 ０．１６７　 ０．３４９　 １．２７７

Ｙ１０
Ａ　 ２９．５２　 １２．５９　 １２．７０　 ２８．００　 １７．９８　 １２．２７　 ２０．０２　 １９．０５　 ２．４７
Ｂ　 １．４７１ －０．５４７ －０．５３４　 １．２９０　 ０．０９５ －０．５８５　 ０．３３９　 ０．２２３ －１．７５３

Ｙ１１
Ａ　 ７．８２　 ５．０２　 ３．９７　 ９．３１　 ６．０３　 ４．３９　 ９．６３　 ７．７９　 ７．３５
Ｂ　 ０．４８８ －０．８６５ －１．３７２　 １．２０８ －０．３７７ －１．１６９　 １．３６２　 ０．４７３　 ０．２６１

Ｙ１２
Ａ　 ７．７４　 ６．７２　 ４．８５　 ８．１５　 ６．７９　 ５．５６　 ７．１１　 ５．９０　 ４．７１
Ｂ　 １．１０７　 ０．２７０ －１．２６０　 １．４４３　 ０．３２８ －０．６８０　 ０．５９０ －０．４００ －１．３８０

Ｙ１３
Ａ　 １．８９　 １．５２　 ０．６２　 １．９１　 １．９３　 ０．９２　 １．１４　 １．３５　 １．３２
Ｂ　 １．０６５　 ０．２６１ －１．７００　 １．１０９　 １．１５２ －１．０４０ －０．５７０ －０．１１０ －０．１７０

Ｙ１４
Ａ　 １．４０　 ０．９９　 ０．６９　 １．４８　 １．０７　 ０．８７　 １．２６　 １．１５　 ０．９８
Ｂ　 １．２４０ －０．４００ －１．６００　 １．５６０ －０．０８０ －０．８８０　 ０．６８０　 ０．２４０ －０．４４０

　　注：表中Ｙ１，Ｙ２，Ｙ３，…，Ｙ１４分别依次代表细菌，放线菌，真菌，微生物总数，微球菌属，芽孢杆菌属，链霉菌属，游动放线菌属，酵母菌，木霉属，

转化酶，脲酶，纤维素酶，过氧化氢酶。Ａ数据为各季测定的平均值，Ｂ数据为标准化处理后的值，其值的正负不表示实际意义，只表示相对大小。

下同。

２．２．２　土壤生物学评价指标主成分分析　从表４可
知，经过主成分分析，把原来１４个生物学因子缩减到
了现在的３个新的变量（即３主成分），这３个新变量
包含了原始数据信息总量的８９．９３％。说明用这３个
主成分ｙ１，ｙ２，ｙ３ 足以代表原来的１４个指标所反映

的土壤生物学肥力。表４中的变量系数大小和正负
对解释土壤生物学肥力有重要的作用，各变量系数绝
对值大的表明该主成分主要综合了绝对值大的变量，
如有几个变量的系数大小相当时，表明这一主成分是
这几个变量的综合。
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表４　土壤生物学指标的主成分因子系数矩阵、特征值及贡献率

生物学指标 Ｙ１ Ｙ２ Ｙ３ Ｙ４ Ｙ５ Ｙ６ Ｙ７ Ｙ８ Ｙ９

ｙ１ ０．１４８　 ０．８０９　 ０．７２９　 ０．０９３　 ０．３５３ －０．２１６ －０．８４６　 ０．８５６ －０．６４８

ｙ２ －０．０３０　 ０．４４１　 ０．５４７ －０．０２３　 ０．８８６ －０．９５２ －０．１７４　 ０．４１８ －０．４１５

ｙ３ ０．９６７　 ０．０６１ －０．１２３　 ０．９７５ －０．２４６　 ０．００２ －０．１９６ －０．０２２　 ０．５６３

生物学指标 Ｙ１０ Ｙ１１ Ｙ１２ Ｙ１３ Ｙ１４ 特征值 贡献率／％ 累计贡献率／％

ｙ１ ０．５８９　 ０．８０５　 ０．４６２　 ０．２７３　 ０．７２２　 ８．６６８　 ６１．９１２　 ６１．９１２

ｙ２ ０．６９３　 ０．２５７　 ０．８７９　 ０．７４８　 ０．６２３　 ２．８４０　 ２０．２８６　 ８２．１９８

ｙ３ －０．３１４　 ０．４８６ －０．００２　 ０．０９８　 ０．１７７　 １．０８２　 ７．７３０　 ８９．９２８

　　注：ｙ１，ｙ２，ｙ３为主成分因子。

　　从表４还可以看出，第一主成分ｙ１ 主要反映了
放线菌、真菌及其优势微生物类群如链霉菌属、游动
放线菌、木霉等微生物多样性方面的综合变量，占信
息总量的６１．９１％。说明放线菌、真菌及其优势微生
物类群的多样性在土壤生物学肥力评价中具有十分

重要的作用。第二主成分ｙ２ 主要反映了纤维素酶、
过氧化氢酶、脲酶、过氧化氢酶及与分泌土壤酶有密
切关系的微生物类群如芽孢杆菌、木霉菌属、微球菌
属等的综合变量，占信息总量的２０．２９％。说明土壤

酶活性在土壤生物学肥力评价中也具有重要的作用。
第三主成分ｙ３ 主要反映了细菌、酵母、微生物总数等
变量，占信息总量的７．７３％。说明细菌、酵母菌等生
物量较小的微生物对土壤肥力质量评价的影响较小。

２．２．３　各样地的主成分得分值计算　根据回归法从
表５可以得到下面３主成分的得分函数：

Ｆ１＝－０．０１９Ｙ１＋０．２１６Ｙ２＋…＋０．０９２Ｙ１４ （３）

Ｆ２＝０．０４１Ｙ１－０．０７６Ｙ２＋…＋０．０６４Ｙ１４ （４）

Ｆ３＝０．３６７Ｙ１－０．００９Ｙ２＋…＋０．０６７Ｙ１４ （５）

表５　土壤生物学指标的主成分因子得分系数矩阵

指标 Ｙ１ Ｙ２ Ｙ３ Ｙ４ Ｙ５ Ｙ６ Ｙ７ Ｙ８ Ｙ９ Ｙ１０ Ｙ１１ Ｙ１２ Ｙ１３ Ｙ１４

ｙ１ －０．０１９　 ０．２１６　 ０．１５７－０．０４９－０．１４１　 ０．２５８－０．３２１　 ０．２５６－０．２１４　 ０．０５４　 ０．２３９－０．１１２－０．１６３　 ０．０９２
ｙ２ ０．０４１－０．０７６－０．０１３　 ０．０６７　 ０．２８９－０．４０４　 ０．２１０－０．１１５　 ０．１０１　 ０．０９３－０．１１９　 ０．２７３　 ０．２８９　 ０．０６４

ｙ３ ０．３６７－０．００９－０．０６２　 ０．３７７－０．０３２－０．０８７－０．０１０－０．０５０　 ０．２４４－０．１０７　 ０．１３９　 ０．０５３　 ０．０９８　 ０．０６７

　　把表３中的标准化值代入公式（３）—（５），就可以
计算出各样地中土壤生物学综合肥力的３个主成分
的得分值，再根据各样地主成分得分值的多少排序
（表６）。
从表６中的各生物学评价指标得分可以看出，不

同的生物学因子对各样地土壤生物学肥力所起的作

用不同。在土壤微生物多样性指标得分方面，表层以
苦竹林地最高，桦木林地次之，农耕地最低；亚表层和

深层以农耕地最高，桦木林地次之，苦竹林地最低。
在土壤酶多样性指标得分方面，３个土壤层都是以苦
竹林地最高，桦木林地次之，农耕地最低。在以土壤
细菌为主要指标的得分方面，表层和亚表层都是以农
耕地最高，苦竹林次之，桦木林地最低。细菌在整个
土壤剖面中的数量都较真菌、放线菌多，所以在农耕
地较苦竹林和桦木林地高，但因其生物量较小，所以
对土壤生物学肥力的贡献率较低。

表６　各样地主成分得分及土壤生物学综合指标值排序

样 地 土层／ｃｍ
生物学指标Ⅰ
得分 名次

生物学指标Ⅱ
得分 名次

生物学指标Ⅲ
得分 名次

生物学指标综合评价

ＩＦＩ 名次

０—１５　 １．１４４　 ２　 ０．７９８　 ３ －１．１６６　 ８　 ０．８６７　 ２
桦木林 １５—３０ －０．８７０　 ７　 ０．５１７　 ４ －０．３１１　 ６ －０．５０９　 ６

３０—４５ －０．１１８　 ６ －１．４２６　 ８ －１．３５５　 ９ －０．５１９　 ８

０—１５　 １．１９６　 １　 ０．９６０　 ２　 ０．１０３　 ４　 １．０４９　 １
苦竹林 １５—３０ －１．１８４　 ８　 １．１６０　 １　 ０．５０１　 ３ －０．５１０　 ７

３０—４５ －１．５０３　 ９　 ０．０４３　 ６ －０．１６２　 ５ －１．０３９　 ９

０—１５　 ０．７９０　 ３　 ０．１４３　 ５　 １．５２９　 １　 ０．７０８　 ３
农耕地 １５—３０　 ０．４４２　 ４ －０．６７２　 ７ －０．４９５　 ７　 ０．１１０　 ４

３０—４５　 ０．１０４　 ５ －１．５２３　 ９　 １．３５６　 ２ －０．１５６　 ５

　　注：ＩＦＩ为土壤综合肥力指标值。
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２．２．４　不同退耕还林地土壤生物学综合肥力指标评
价　将表６中各样地的３个生物学指标得分，代入公
式（２），就得到各样地的生物学指标综合肥力评价得
分值（ＩＦＩ），然后依据其得分排序（表６）。依据各样地
生物学指标综合评价得分值（ＩＦＩ）的大小排序为：苦
竹林表层＞桦木林表层＞农耕地表层＞农耕地亚表
层＞农耕地深层＞桦木和苦竹林亚表层＞桦木林深
层＞苦竹林深层。
据ＩＦＩ值的大小对各样地作折线图来进一步分

析土壤生物学肥力的变化趋势，如图１所示。从图１
可以看出，各样地土壤剖面不同土壤层的生物学指标
综合评价值具有明显的层次性差异，均表现为：表层

＞亚表层＞深层。但不同样地的土壤生物学肥力随
土壤层加深而下降的幅度有些差异，苦竹林＞桦木林

＞农耕地，说明苦竹林生长旺盛，其物质循环比后二
者更快，即生物活性更强。从横向比较各样地的土壤
生物学肥力指标综合评价值来看，在土壤的表层，苦
竹林＞桦木林＞农耕地；在亚表层和深层，农耕地＞
桦木林＞苦竹林，这可能与农耕地的管理措施以及桦
木林深的根系有关。

图１　各样地土壤生物学指标综合评价

３　结 论

土壤酶促进有机物分解，为微生物提供养料，促
进微生物的繁殖，而微生物又刺激酶活性的增强。本
研究结果表明，土壤三大类微生物与转化酶、尿酶、纤
维素酶、过氧化氢酶之间关系密切，尤其是放线菌、真
菌数量与４种土壤酶活性之间的相关性达到了极显
著或显著水平，说明细菌、真菌、放线菌三大类土壤微
生物是土壤生态系统中土壤酶活性的重要来源［２１］。

在本研究中，微球菌属数量与转化酶，芽孢杆菌
属与纤维素酶，木霉和褐色菌与过氧化氢酶、酵母与
脲酶都呈显著正相关关系。说明这些优势微生物类
群在土壤中对这４种土壤酶活性的贡献较大。而４
种土壤酶之间，转化酶与尿酶、过氧化氢酶呈极显著

相关关系，脲酶与纤维素酶、过氧化氢酶呈极显著相
关关系。说明土壤酶在酶促物质的转化过程中，它们
之间不仅有专性特性，同时还存在共性关系。
本研究应用主成分分析建立的用于评价退耕还

林不同模式对土壤微生态影响效果的生物学指标评

价体系表明了微生物多样性指标在评价土壤生物学

肥力质量时具有十分重要的作用；纤维素酶、过氧化
氢酶、脲酶、过氧化氢酶及其与它们有密切联系的优
势微生物类群如芽孢杆菌、木霉菌等是土壤生物学肥
力评价的一个重要指标；而细菌、酵母等生物量较小
的微生物对土壤生态肥力评价指标的影响较小。由
此说明，在土壤微生物中，生物量较大的微生物类群，
对土壤的生物学肥力的贡献也较大；土壤酶及其与之
有密切联系的微生物共同在催化土壤物质转换和能

量循环方面具有重要的作用。此外，本研究建立的评
价指标进一步表明土壤微生物类群、数量以及土壤酶
活性与土壤肥力的关系密切，但单个的酶活性或微生
物类群和数量不能准确地反映土壤肥力的大小。
用土壤综合肥力指标值（ＩＦＩ）［８］最终评价各样地

的土壤生物学肥力质量的顺序依次为：苦竹林表层＞
桦木林表层＞农耕地表层＞农耕地亚表层＞农耕地
深层＞桦木和苦竹林亚表层＞桦木林深层＞苦竹林
深层。用此指标评价体系得到的结果与实际情况相
同。农耕地受翻耕以及施肥等的影响，微生物总数量
的平均值大于两种退耕还林地，但微生物总数主要决
定于细菌数量的大小，而细菌因其生物量小而对土壤
的生态肥力影响较小；在土壤微生物垂直分布方面，
对土壤生态肥力贡献较大的放线菌、真菌数量在土壤
表层为：苦竹林＞桦木林、农耕地；从酶活性的季节变
化来看，脲酶、纤维素酶、过氧化氢酶均表现为：苦竹
林＞桦木林、农耕地。由此说明了两种退耕还林模式
对坡耕地的土壤生态肥力有了一定的改善，而在两种
退耕还林地中，虽然光皮桦木在林地的水源涵养、水
土保持、土壤改良等方面具有重要的作用［１６］，但苦竹
与桦木相比，它具有更发达的根系，繁殖能力强，生长
密度及郁闭度较大，枯枝落叶多等特点，因此，苦竹对
退耕地的生态改善，如水土保持，水源涵养，土壤生态
肥力的增加等方面要优于桦木。
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