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土壤质量评价的生物学指标
’

孙 波 赵其国 张桃林 俞 慎

(中国科学院南京土壤研究所 南京 2 100 08)

摘 要

土壤生物是维持土壤质盆的重要组分
,

土坡生物学指标能敏感地反映土壤质t 的变化
,

是土壤质盆评价指

标体系中不可缺少的组成部分
,

但 目前仍十分缺乏这方面的指标
。

本文对《土壤质盆与持续环境) (美国土壤学

会 1 994 年发行 )一书中土壤质盘评价的生物学指标进行了评述
。

关键词 土壤质盘 ;评价 ;生物学指标

评价土壤质量和健康十分复杂
,

需要考虑土壤的多重功能
,

而且要把土壤物理
、

化学和生

物学性质结合起来
。

据估计
,

整个地球有 500 到 1 00 0 万种植物
、

动物和微生物
,

土壤中的生物

是维持土壤质量的重要组分
,

它们调节着土壤动植物残体和施人土壤的有机物质及其他有害

化合物的分解
、

生物化学循环 (包括生物固氮作用 )和土壤结构的形成等过程
。

土壤生物学性

质能敏感地反映出土壤质量和健康的变化
,

是土壤质量评价不可缺少的指标
。

但由于这方面

的评价指标繁多
,

测定困难
,

因此至今未能对这方面的研究达成共识
,

并提出其常规的测定项

目和测定方法
。

为了解这个领域的最新进展
,

本文对 (土壤质量与持续环境) (美国土壤学会

1 9 9 4 年发行 )一书中土壤质量评价的生物学指标进行了评述
。

1 土壤质量的微生物指标
1

.

1 土壤微生物群落的组成和多样性

土壤微生物是土壤生态系统中养分源和汇的一个巨大的原动力
,

在植物凋落物的降解
、

养

分循环与平衡
、

土壤理化性质改善中起着重要的作用
,

一个高质量的土壤应该具有良好的生物

活性和稳定的微生物种群组成
。

土壤微生物是最有潜力的敏感性生物指标之一
,

在农田系统

中
,

微生物群落可以早在土壤有机质变化被测定之前对土壤的变化提供可靠的直接证据
。

土

壤微生物十分复杂
,

地球上存在的微生物可能超过 18 万种
,

其中包含了 26900 种藻类
、

30800

种原生动物
、

4 7 6 0 种细菌
、

1 0 0 0 种病毒和 4 6 9 8 3 种真菌
,

1 克土壤就包含了 1 0 0 0 0 个不同的生

物种
。

土壤微生物具有景观变异性
,

所有的微生物种群数量一般随着土壤深度的增加而降低
,

其

中真菌数量的降低幅度较细菌高
。

在表土一根层中存在着真核生物 ( M ac
r co gr an is m s )和微生

物
,

而渗流层 ( va d os
e
oz ne )和蓄水层主要是微生物

,

渗流层中的微生物密度
、

活性受某一特定

国家自然科学基金资助项目 ( 4 9 63 10 1 0)
。

感谢王兴祥对编译工作的帮助
。
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区域的土壤有机物质含量和净水含量影响
。

微生物的变异性还反应在它们控制的土壤生物过

程中
。

R o b ert os n
等的研究表明 N 转化过程具有很大的空间依赖性

,

主要反映在景观表层
,

因

此采样距离必须小于 1 米以减少变异性 [` ] 。

土壤真菌影响土壤团聚体的稳定性
,

是土壤质量的重要微生物指标
。

E汤s h 等通过测定麦

角衡醇 ( rE os et or l) 含量和显微测量菌丝长度监测真菌的生长
,

研究了毛壳菌 (以
习召才印刀 iu m

sP
·

)对两种不同质地土壤湿团聚体稳定性的影响
。

结果表明
,

在粉壤质土壤中接种毛壳菌后
,

麦角幽醇含量增加
,

菌丝长度也比未接种的土壤增加了 1倍
,

而在粘壤中
,

接种真菌后菌丝长

度增加 8 倍
。

土壤团聚体的湿平均重量直径 (W
e t m e a n w e i g h t id

ame
t e r ,

WM D )的增加与菌

丝长度和土壤麦角街醇含量增加呈显著的正相关
。

接种毛壳菌的土壤中
,

团聚体的 WM皿 显

著高于高压灭菌未接种的土壤
,

这表明真菌在土壤的团聚作用中起着重要的作用
。

在高压灭

菌后的土壤中加人紫首稽残茬并不能明显增加土壤团聚作用
,

说明其他研究报道的加人残茬

改善土壤团聚体的效应
,

并非由残茬本身引起
,

而可能是由于残茬促进真菌生长的结果
。

地表

残茬覆盖虽能吸收雨能
,

但更重要的是提供了土壤真菌生长的基质
,

真菌菌丝的生长又促使土

壤颗粒形成更大的团聚体2[]
。

土壤微生物群落的多样性是反映系统受干扰后细小变化的重点监测因子
。

恢复一个受干

扰的生态系统
,

如矿山复垦
,

不仅要恢复植被
,

还要恢复微生物群落
。

研究表明
,

采过油的页岩

土壤微生物数量很低
,

细菌种类很少
,

纤维分解能力很弱
。

移植表土后
,

土壤中的异养好气型

细菌
、

放线菌
、

氨氧化菌
、

固氮菌和真菌数量显著增加
。

对退化土壤的改造往往始自对菌根植

物进行菌根接种和增加土壤中的真菌数量
。

在印度沙摸地区
,

沙丘固定使得其真菌
、

细菌和放

线菌的数量增加了 200 倍
,

施用农家肥能明显增加沙漠土壤的微生物数量
,

尤其是真菌
。

因

此 土壤微生物的多样性可反映重建区域的生态扰动的类型和程度〔̀ ]
。

研究土壤微生物和土壤质量间的相关性可在三个层次上进行
:

种群 ( p叩 ul at ion )
、

群落

( co m m u in yt )和生态系统
。

要确切了解土壤微生物在土壤质量中的作用
,

必须对描述和监测土

壤中微生物组成和功能的方法进行探讨
,

这些方法常可分为两种
,

一种用于估测生态系统间的

差异
,

另一种用于估测生态系统内群落的结构
。

近来一些新方法可以在原位条件下进行微生

物群落结构的测定
,

这些方法提供了评价土壤质量的微生物组成指标
,

而这些指标应该在生态

系统层次上和所有的土壤性状进行综合
。

1
.

2 土壤微生物多样性 (m ie or b i a l d i v e sr i t y )的测定方法

微生物多样性指标可以作为生物指标描述微生物群落的稳定性
、

微生物群落生态学机理

以及自然或人为干扰对群落的影响
,

对微生物多样性的评价还可进一步揭示土壤质量在微生

物数量和功能上的差异
,

但是土壤中微生物种群组成资料的缺乏严重限制了这些指标的应用
。

以往的工作着重研究了一些特殊土壤微生物对有毒化合物的降解能力
,

对于微生物多样性调

查方法的研究总体上看一直比较缓慢
,

以下是测定微生物多样性的常用方法 〔̀ l
。

1
.

2
.

1 培养法— 测定底物利用的差异

分离法是将土壤稀释后接种到特定的培养基中
,

然后对菌落进行计数
,

以此测定土壤微生

物种群的结构
。

该法的前提是微生物群落的变化可以反映在种群差异上
,

而且这些种群能被

培养
。

分离法获得的多样性数据在一定程度上决定于提取的方法和选用的培养基类型
,

而且

许多可以离体存活的土壤 微生物无法用现有的分离方法进行 培养
。

T or vs ik 等研究表明

99
,

5一 99
.

9 % 的土壤细菌不能在实验室中用培养基分离
。

细胞的维持和生长需要能量
、

碳源和多种无机离子
,

底物利用是所有群落中微生物存活
、
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生长和竞争的关键
,

因此特殊微生物对底物利用的多样性和特殊性可以用于微生物的鉴定
。

K en ne d y 测定了太平洋西北部一个历时 6 年的虫害综合防治系统中土壤微生物的种群及其活

性
,

发现土壤微生物对底物的利用方式和对环境胁迫的反应随土壤的利用历史而改变
。

从轮

作 (小麦与其他作物 )耕翻 3 年的土壤中分离到的细菌
,

较从小麦连作免耕或轮作免耕中分离

的细菌对碳源底物的利用率低
,

抗逆性弱 ; 而从小麦连作耕翻和轮作免耕处理的土壤中分离的

细菌
,

较从种植其他作物的土壤中分离的细菌对碳源底物的利用范围广
。

BI O L OG Y 氧化还原技术可代替传统的个体分离法 ( in id vi du 公 iso al t es )评价微生物在群落

水平上的结构
。

先将养分和指示剂一起置于平板 (而cor itt er 扭
a et )的小孔内

,

然后将稀释后的

细胞悬液接种到各个小孔中
,

由于微生物利用了养分会引起指示剂的颜色变化
,

以此检测分离

出的微生物对 % 种养分源的利用方式
,

并判断其组成
。

1
.

2
.

2 培养法— 其他分类方法

很多分类方法
,

如蛋白形态法 ( p or et in p or ifl es )
、

质粒形态法 ( p las m 记 p or ifl es )
、

生化和代谢

特性法 ( b ioc h e
而ca l a n d m e t a b o UC Ch ar a e t e ir z a t io n )以及 自体抗生素反应评价法 ( IA R

,

In t ir isn
e

an ibt iot i。 : es ist an c e e va lu at io sn )等都以土壤提取分离纯化技术为基础
,

并与微生物种群相对

应
,

形成可以反映生态系统的扰动的生物多样性指标
。

研究表明
,

温度和湿度等小气候条件的

长期影响导致了山坡上微生物的独特分布
,

这种分布模式可反映在 认R 和质粒形态的差异

上
。

1
.

2
.

3 脂肪酸甲基酷分析法

脂肪酸甲基醋分析法 ( f
a 气y ac 记 m et h y l es t er s ,

F AM E )对种群结构的评价是以磷酸醋脂

肪酸 ( pha sP ho h p id fa rt y a d d
,

P LFA )的类型分析为基础的
。

对大多数的微生物而言
,

P L F A 是

细胞壁结构的稳定组成成分
,

分析脂肪酸的特性可分辨微生物的属和种
。

首先用溶剂从土壤

提取磷酸脂
,

然后甲基化 ( m et h an ol ys i s )形成 P L FA
,

经纯化后用气相色谱进行分析
,

这样可以

直接对微生物的种群结构作出评价
,

而无需进行生物培养
。

eZ nes 等应用这一方法研究了 8 种

不同作物种植系统的土壤微生物群结构
,

发现 F A入正 可以反映微生物群落的结构差异和长期

田间管理措施的影响
。

脂肪酸测定与分类评价中的核酸分析相似
,

总体上与 eB gr ey 手册中的

细菌种属相对应
。

其他脂类
,

如磷酸脂 ( p hos hP iol iP ds )
、

糖脂 ( gl y icol iP ds )
、

碳氢化合物 ( h y dor
-

ca而 sn )和类异戊二烯苯醒 ( isO rP en io d qu i n on es )也可用于细菌的多样性分析
。

1
.

2
.

4 核酸测定法 (
n u e

l
e 6 e a e id p or f i les )

核酸测定法是从土壤中直接提取分析 D N A
,

通过分析 D N A 的不均匀性反映种群的结构

特征
。

oT sr vi k等利用种群 D N A 重组动力学测定土壤中染色体组 ( ge on ~ )的数量
,

这种方法

的优点是可以用变性 N D A 单链 ( d
e an t ur e

d
s i n g l

e 一 s t r a n d e d D N A )的重组速率 (
r

~
a t ion

ar et )侧定样品中D N A 的不均匀性 ( seq ue n ce he et ogr en ie t y )
。

变性的 DN A 可以重组
,

其速率决

定于相同 D N A 链的浓度
。

种群的差异越大
,

重组时间越长
。

这一方法还未用于检测微生物

种群结构对环境干扰的响应关系
。

对于数量少且培养困难的土壤微生物来说
,

提取和检测其 DN A 十分困难
,

这时可以用聚

合酶链反应 ( p
o ly m e r a se e h a i n : e a e t i o n ,

P CR )来扩增总 DN A 中的特殊片段
。

PC R 法可以从两

个方面进行
:

一是用特定引物 ( s ep 以 ic p ir m e sr )扩增总体生物 D N A 中的确定 D N A 片段
,

二是

用随机引物 ( r a n d o m p ir m er s )来随机扩增 DN A 片段 ( IU U ) D )
,

后者可用于检测细菌种间的性

质差异
。

D N A 提取结合 N D A 一 D N A 杂交法 ( h y b ir id az it on )可以检测土壤中的特殊基因
,

这种

方法主要用于鉴别控制有机物分解代谢的基因
,

但也可用于研究种群动力学和评价种群中某
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种功能的出现或丧失
。

1
.

3 土壤微生物生物里

微生物生物量常被用于评价土壤的生物学性状
,

因为它能代表参与调控土壤中能量和养

分循环以及有机物质转化的对应微生物的数量
。

土壤微生物量 (而
C r o b ial ib o m a ss

,

入侣 )与土

壤有机质含量密切相关
,

而且土壤微生物量碳 ( M B )C 或微生物量氮 (州田N )转化迅速
,

能在检

测到土壤总碳或总氮的变化之前表现出较大的差异
,

是更具敏感性的土壤质量指标
。

F au d 和 iD ck 自 19 3 1 年起在哥伦比亚盆地研究中心开始了一项残留物利用的田间试验

(R es id ue U it h az it on P lo st
,

R U sP )
,

研究小麦一休闲轮作制中残留物利用对 M B 的影响
,

以验

证 入侣 作为一个土壤指标的潜在能力
。

1 989 年他们采集了休闲期的田间试验土壤样品供温

室盆栽 (玉米 )
,

研究了有机氮肥 (豌豆藤
、

牛粪和家禽粪 )和无机氮肥 ( N氏 N马 )对 M B 的影

响
。

长期试验的结果表明
,

R L)P s
中施有机肥处理的土壤 M BC 比不施肥和施无机氮肥处理的

高
,

无机氮肥处理虽然增加了田间秸秆碳的投人
,

但并不能改变 M B 的大小
,

与不施肥处理相

当
。

温室盆栽试验的结果表明
,

短期的土壤有机肥改良能对 五侣 产生较大的影响
,

然而长期施

用有机肥的 R U P s 土壤依然比其他处理的土壤具有较高的 M B C
,

只是差异不显著而 已
。

因

此
,

M B C 对长期和短期施肥管理都很敏感
,

可作为一个生物学评价指标
,

但短期施肥能掩盖长

期施肥的效果
,

故取样方法需要标准化
,

以降低时间
、

环境和人为因素的干扰
。

另外
,

M B 还能

反映有机物料的组成 (C / N 比 )的影响
。

在实际应用中小侣 并不是一个通用的唯一指标
,

应该

和其他指标结合起来评价土壤的质量 3[]
。

测定土壤微生物量的方法包括直接显微计数
、

测定细菌胞壁酸 ( n uar 而
。 a d d) 含量和测定

真菌几丁质 (
c hi it n) 或麦角街醇含量等方法

。

直接观察法可以研究土壤中存在的微生物形态

学类型
,

但无法获得不同微生物种群的活性水平
。

生理学方法被广泛用于微生物总量的测定
,

包括熏蒸培养法 ( f
u m i g a t i o n 一 i n cu b a t ion )和底物诱导呼吸法 (

s
ub st ar t e 一 i n d u e e d r es p iar t o砂 r e -

s p o n s e )
。

生物化学方法也被用于微生物量的测定
,

如精氨酸氨化法 ( a玛i n sn e a

unn on i f ie a t i o n )

和土壤 A T P 含量法
。

这些方法都能测出土壤间的差异
,

以及农田生态系统中耕作
、

施肥和农

药对微生物生物量的影响
,

但没有一种方法能准确地测定土壤的生物量
。

它们都是表示微生

物种群活性或数量的一个指标
,

都能反映微生物种群的差异或变化
,

各有其优缺点
,

在微生物

分析中具有重要的地位
。

本世纪的 20 年代起
,

开始研究细菌类脂化合物 (饰 ids )在测定微生

物组成和功能上的应用 ; 70 年代后 W h i et 和 F er m an 完善了磷酸酷法
,

并用于测定深层土壤

( Zm )中的微生物量
。

因为死细胞中的磷酸酷极易被活细胞利用而迅速转化
,

所以磷酸醋总量

可用来表示活生物量的大小
。

磷酸醋法用有机溶剂从环境样品中提取类脂化合物
,

优点是能

够同时测得微生物量的大小和群落的组成 [` ] 。

l
·

4 土壤微生物活性

土壤微生物活性表示了土壤中整个微生物群落或其中的一些特殊种群的状态
。

在免耕的

农田生态系统中
,

微生物活性随土壤深度的变化很大
,

一般表层土壤中的微生物活性最大 ;然

而在耕翻的农田生态系统中
,

微生物活性在整个耕作层中相当一致
。

土壤微生物活性可以用

多种方法来评价
,

但许多方法由于没有考虑生物量大小与微生物种群活性间的相关关系
,

因而

只能测定微生物的总体活性变化
,

不能测定微生物种群内的差异
。

代谢商 ( q C0 2 )能同时表示微生物量的大小或活性
,

可以用于研究环境变化对微生物群落

的影响
。

这种方法起源于 O du m 的生态系统演替理论
,

即总的呼吸量与总生物量之比随时间

或生态系统的演替而降低
。

在土壤微生物系统中
,

可以用基础呼吸量 ( ha sa l : es p i r at ion )和微
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生物生物量之比表示 q C姚
,

即每单位的微生物生物量碳 ( C~ )的基础呼吸量 ( Cq 一 C
,

g /小

时 )
。

nA de r so n 和 oD ms hc 研究表明
,

q C姚 是反映农作系统 (单作或轮作 )和温度状况对土壤

微生物影响的敏感指标
,

轮作系统中土壤的 q Cq 较单作系统低
,

说明轮作系统比较稳定和成

熟
。

In as m 和 H a s e lw a n d t e r
通过对不同发育阶段冰川冰碳土 ( g l a e ial m o ar i n e 50 115 )的 比较研

究
,

发现 q C 0 2 随土壤年龄而降低
,

但随着土壤开垦而增加
,

说明 q COZ 是能反映土壤演替的很

好的指标仁̀〕
。

综上所述
,

评价土壤微生物状态的方法很多
,

但很少有人去定义一个完整的微生物学评价

指标体系
。

微生物生物量法被用作常规的土壤质量指标
,

一般来说
,

生理学方法尤其是熏蒸法

较其他方法更为合适
。

q COZ 测定法看起来也是可行的
,

但作为常规测定项目之前还需要更多

的数据
。

对土壤微生物多样性状况的常规检测方法是了解土壤系统受侵扰影响的关键
,

然而

这些方法仍处于实验室阶段
。

目前的任务是确定一套评价土壤质量中的生物部分的最小参数

集
,

这些指标应同时考虑生物学过程和种群多样性
,

能反映侵扰的影响
,

准确评价系统的功能
,

揭示时间或空间上的差异
,

而且应该是廉价和快速的
。

但是不能期望用一个方法就能适合所

有的状态
,

需要根据评价的具体目的筛选每一项指标
,

并与土壤物理和化学分析相结合
。

2 土壤质量的土壤酶活性指标
2

.

1 土壤酶的类型和功能

在土壤中很难区分土壤酶的来源
,

土壤酶绝大多数来自于微生物
,

动物和植物也是来源之

一
,

但土壤微动物对土壤酶的贡献十分有限
。

植物既能分泌胞外酶
,

也能刺激微生物分泌酶
。

进人土壤的植物残体也含有酶
,

并在其分解中起作用
。

土壤酶分为两类
,

一类是与游离的增殖

细胞相关的生物酶 ( ib ot i。 enz 卿es )
,

主要分布在细胞质中
、

外周胞质空间( ep ir p las m i。 s aP ce )和

细胞的外表面 ;另一类是与活细胞不相关的非生物酶 (
a ib ot ic e似y m es )

,

主要包括在细胞生长

和分裂过程中分泌的酶
、

细胞碎屑和死细胞中包含的酶
、

来自活细胞或细胞溶解进人土壤溶液

的酶
,

它们能稳定地吸附于粘粒内外表面
,

或者通过吸附 (
a

dso 印 t ion )
、

包含 ( e nt ar p m en t) 和聚

合 ( co op l卿
e ir az it on )存在于土壤腐殖质胶体内

。

土壤是一个不断进行着复杂生物化学反应的体系
,

而土壤酶催化了这些生化反应
。

胞内

酶对于土壤微生物的生命过程十分重要
。

尽管有些酶只能在游离的细胞内起作用
,

但绝大多

数土壤酶在土壤溶液
、

死细胞
、

细胞碎屑或土壤基质中仍起着作用 (作用时间很短 )
。

目前对土

壤非生物酶的功能和作用还不甚了解
,

这方面的测定存在两个困难
:
一是由于非生物酶与土壤

基质复合在一起
,

在提取过程中常常失去其原有特性
,

而且测定土壤非生物酶活性时无法与活

体微生物的活性区分开 ;二是不清楚非生物酶在原位状态下催化底物的程度
。

B u

srn 推测在

微生物无法直接利用的难溶或大分子物质的水解催化反应上
,

微生物和固定酶之间存在着空

间上的相互关系
。

如果这一推测成立
,

那么土壤生物酶和非生物酶活性对土壤质量都起了重

要的作用
。

在土壤中已发现 50 一 60 种酶
,

研究较多的是氧化还原酶
、

转化酶和水解酶
。

一些水解酶

和转化酶对土壤有机质的形成和养分循环具有重要作用
,

主要包括碳循环中的淀粉酶
、

纤维分

解酶
、

脂肪酶
、

硫代葡糖昔酶和蔗糖酶 ;氮循环中的蛋白酶
、

酞胺酶
、

脉酶和脱氨酶 ;磷循环中磷

酸酶 ;硫循环中的芳基硫酸酷酶「̀ 1
。

2
.

2 土壤酶活性与土壤微生物活性的关系

60 年代起就已开展酶活性与土壤微生物活性之间相互关系的研究
,

但早期的研究结果发
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现两者间无相关性
。

一方面是由于当时测定微生物活性的方法不合适
,

与培养基质有关的微

生物计数结果不能准确反应其活性 ;另一方面是由于只有少量的微生物种群在其生命周期的

所有阶段存在某种特定的土壤酶
,

而且土壤酶活性是生物和非生物酶活性的总和
,

因此有可能

土壤中的微生物数量很少而土壤却具有很高的非生物酶活性
,

导致土壤酶活性与微生物活性

无关
。

随着微生物和酶分析方法的改进
,

许多研究结果表明土壤酶活性与土壤生物参数间有

很好的相关性
。

rF
a
kn en b er ge r 和 iD ck 研究了 10 种土壤中的 n 种酶

,

发现碱性磷酸酶
、

酞胺

酶和过氧化氢酶活性与土壤微生物呼吸量和总生物量显著相关
,

但与微生物平板计数无关
,

其

他研究也证实了土壤微生物活性与脱氢酶
、

纤维分解酶
、

蛋白酶
、

磷酸酶和脉酶活性间的相关

性
。

自 19 5 6 年 eL
n h ar d 开始

,

脱氢酶活性就被用于评价微生物活性
,

这种酶是胞内酶
,

其活性

与氧的消耗以及细菌群的活性密切相关
。

但 S p ar il gn 在 198 1 年发现脱氢酶活性与生物量以

及其他生物活性没有相关性〔̀ 〕。

2
.

3 土壤酶活性作为土壤肥力指标

50 年代起
,

欧洲和前苏联学者将土壤酶活性作为土壤肥力指标
。

由于土壤酶测定方法上

的缺陷
,

以往的研究结果常常相互抵触
。

近年来的研究结果表明
,

在自然生态系统或低投人的

农田生态系统中
,

土壤酶活性或其他生物指标与植物生物量产量密切相关
,

但在高投人的人为

系统中
,

一些因子干扰了两者间的相互关系
。

例如养分和水的大量投人会极大地刺激植物生

长
,

使得植物生长量与土壤微生物不相关
。

Y ar os h ve ihc 的研究表明
,

投人有机肥能增强土壤

的呼吸作用和酶活性
,

投人无机肥抑制了土壤生物活性
,

但是只要养分充足
,

无论施用有机肥

还是无机肥
,

作物的产量都相同
。

已有研究表明土壤团聚体稳定性与土壤微生物生物量呈显著相关
。

如果有机物质分解菌

是土壤酶的重要来源
,

那么土壤酶活性和土壤结构参数间就可能存在相关关系
。

n ck 等发现

森林土壤的容重与脱氢酶
、

磷酸酶和芳基硫酸醋酶活性之间呈显著的负相关
。

M art en
s
等发

现土壤酶活性与土壤容重呈负相关
,

而与水分人渗速率呈正相关
。

如果土壤酶活性与土壤结

构间存在稳定的相关性
,

就可以用相对简便的土壤酶活性指标替代其他繁琐的物理结构指标
。

土壤酶活性的重要作用并不是仅仅测定每秒的生物学活性
,

而是作为反映管理措施和环

境因子引起的土壤生物学和生物化学变化的指标
,

尤其是非专一性和水解性的土壤酶活性 (如

蛋白酶活性和荧光乙酸酶的水解活性 )十分适合作这种指标
。

土壤酶活性对土壤的不同耕作

管理措施 (如残留物管理
、

土壤压实
、

耕翻和作物轮作等 )十分敏感
。

M art en s

等在长期试验中

发现
,

作物轮作系统中土壤酶活性比单作系统高 ;施用有机肥
,

如动物厩肥
、

绿肥
、

作物秸秆和

城市垃圾等增加了土壤酶的活性
,

虽然有机肥中常常含有酶
,

但土壤酶活性的增加主要是由于

施人的有机物质刺激了微生物的活性引起的
。

土壤质量指标应该具有时间性
,

即在较短时间内反映出土壤质量的变化
。

土壤酶活性的

变化常常发生在数月或一年内
,

因此酶活性可以比土壤有机质更早地反映出土地管理措施的

影响
。

iD ck 和 M ill e :
发现

,

经过 2 年的不同管理 (烧杂草
、

不烧杂草
、

牧草单作和轮作 )
,

土壤总

碳量没有变化
,

但硫代葡糖昔酶活性差异显著
。

此外
,

土壤质量指标在季节内和季节间的变异

不能过大
,

否则结果无法解释
。

有关这方面的田间试验结果相对较少
。

M a rt en s
等的研究表

明
,

在 31 个月的试验过程中
,

施用不同有机物处理的土壤酸性磷酸酶活性的稳定性明显好于

不施肥的处理
。

其他的一些结果也表明
,

耕作条件下大多数土壤酶活性的年际间变异很小
,

但

是氢化酶和淀粉酶的季节性变化较大
。

因此
,

在确定土壤质量的酶活性指标前
,

需对其季节性

稳定性进行筛选
。



19 9 7 年 第 5期 2 3 1

利用土壤酶活性评价干扰对土壤质量的影响时
,

需要与参照系或特定地区状况进行比较
。

为了简化评价步骤
,

合理评价某个时刻的土壤质量
,

有些研究者提出了一些综合指标
。

S t e
-

f a n i e 等曾提出一个生物肥力指标 ( b iOI 眼ica l i n d ex o f fe rt 石t y
,

B IF ) :

B IF = ( D H + k C A ) / 2

式中
,

D H 为脱氢酶活性
,

CA 为过氧化氢酶活性
,

k 为系数
。

Bcek 提出了酶数量 ( e nz y aln
e

n u m be r ,

EAN )指标
:

E A N 二 0
.

2 ( D H + C刀 1 0 + A P / 4 0 + PR/ 2 + A M / 2 0 )

式中
,

D H 为脱氢酶活性 ( g T P F / IOkg / 2 7 h)
,

C A 为过氧化氢酶活性 (%仇3/ m in)
,

AP 为碱性磷

酸酶活性 (mg P N P / 1k0 岁s h)
,

P R 为蛋白酶活性 ( g 氨基 N / 1k0 岁16 h)
,

A M 为淀粉酶活性 ( %

淀粉分解 / 10 9 / 1 6h)
。

B ec k计算了不同土壤的 EA N 值
,

发现耕作土壤的变幅为 1一 4
,

草地和

森林土壤为 2一 8
。

此外
,

P e ur e e i 还提出 T 水解系数 ( h y dr
O ly z i n g

coe f f i d e n t
,

HC )
,

即土壤水解

的荧光乙酸盐 (拜 m ol )与加人的荧光乙酸盐 (拼 m ol )的比值 (在 0 和 1 之间 )
。

他研究了城市垃

圾对土壤 HC 的影响
,

发现每年加人 30 和 90 M g / h a 的垃圾
,

3 年后土壤 H C 由 0
.

142 分别上

升到 0
.

21 8一 0
.

367 和 0
.

245 一 0
.

4 42 ;土壤的 BI F 与土壤酶活性或微生物生物量 C 无显著相

关
。

而土壤的 E
NA 和 H C 与微生物生物量 c 呈显著相关 [’1

。

对于酶活性指标
,

目前研究的重点是寻找一个相对或统一的指标
,

它不需要通过在时间上

的多次测定或在处理间的比较来作解释
。

土壤生物活性的变化很大
,

例如管理 良好的砂性土

壤中生物学活性虽然理想
,

但仍较管理不 良的粘质土壤的生物学活性低
。

这就要求我们评价

土壤质量是采用生物学活性系数或比率
,

而不是用单纯的土壤酶活性指标
。

对于土壤酶
,

酶活

性和有机碳或粘粒含量的比值比较合适
。

土壤酶活性与作物产量间没有一致的相关性
,

施肥

和灌溉等因素可能只影响植物的生产力而不影响土壤的生物学活性
。

统一指标的进一步目标

是要与植物生产力相关
,

因此这个指标必须是土壤生物学
、

化学和物理学重要参数的综合
。

2
.

4 土壤酶分析方法的标准化

在用土壤酶活性作为土壤质量指标时
,

必需对酶分析方法和程序的标准达成一致
。

分析

土壤酶活性是将一定量的土壤加人到已知浓度的底物中
,

测定底物的消失速率或产物的产生

量
。

在酶分析过程中抑制微生物增殖的试剂也会影响土壤酶的活性
,

例如常用的抑制剂甲苯

对一些氧化还原酶有抑制作用
,

但对其他酶的影响很小
。

使用甲苯时分析必需在几小时内完

成
,

时间过长微生物会增殖
。

酶分析测定时
,

还需限定温度
、
pH 缓冲剂和培养时间等操作条

件
。

由于分析是在底物充足的理想条件下进行的
,

因此得到的结果是潜在的酶活性
,

不能表示

酶在原位条件下的活性
。

尽管一些试验测定了静态土壤样品的酶活性
,

但其结果会受到样品

搅拌和振荡的影响
。

土壤样品的预处理和贮藏也是影响土壤酶活性的重要因素
。

风干土样和田间新鲜土样都

可用于土壤酶活性的测定
,

后者能更好地提供田间状态下的结果
。

风干过程通常降低了土壤

酶的活性
,

也有一些酶的活性增加
。

从分析角度讲
,

风干简化了土样的处理过程
,

但是否需要

风干取决于酶对风干的敏感性和分析的目的
。

风干处理有利于非生物活性酶的测定
,

而田间

新鲜样品有利于土壤溶液或活细胞中外酶 (
e x eQ nz yln es )的测定

。

风干处理能消除土壤新近添

加物对酶活性的刺激作用
,

通过测定与土壤基质复合的酶的活性反映土壤酶的长期生物学活

性
。

土壤中无机成分对底物的催化作用使得土壤酶活性的结果偏高
。

例如测定过氧化氢酶的

底物 H Z
姚 能被无机组分分解

。

iD ck 和 D en g 发现 1 1% 的硫氰酸酶括性与无机催化作用有关
。
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因此利用土壤酶活性作土壤质量指标时需要估计这种无机催化作用的影响 [’]
。

综上所述
,

由于土壤酶反应过程相对简单
、

迅速
,

并且按既定的程序进行 ;土壤酶活性对环

境条件和耕作管理等因素造成的土壤变化十分敏感 ; 土壤的非生物酶活性可以提供管理措施

对土壤长期影响的信息
,

因此土壤酶的潜在活性可作为土壤质量的评价指标
。

在土壤酶活性

被用作土壤质量指标之前
,

土壤样品的预处理
、

分析过程
、

测定单位必须标准化
。

此外
,

还需要

在不同的生态系统中和长期土壤管理地区进行系统研究
,

选择最合适的土壤酶活性指标、并且

证实和解释这些指标作为独立的土壤质量指标
,

或作为统一的综合指标的一个组分的原因
。

3 土壤质量的动物指标

生态学指标是指在特定地区的植物或动物
,

它们的出现显示了某种环境条件的存在
。

一

般选择生态系统中的代表性生物种群作为生态学指标
,

用它们的变化来代替系统中的其他生

物组分
,

这些指标生物应满足以下几个条件
:
能及时和精确地反映系统的变化 ;能反映某些方

面的生态系统功能 ;经济易得 ;在分布上具有同一性并且在环境中表现出时空分布的独特性
。

土壤动物影响着土壤中的一些重要过程
,

如土壤有机质分解
、

养分循环和土壤结构形成等
,

因

此可作为土壤质量的评价指标
。

3
.

1 土壤动物和土壤过程 ( 5 01 1 rP oc ess es )

土壤动物是由一群大小差异很大的生物组成的
,

从直径几个毫米 (原生动物 )到几个厘米

(陆地蜗牛 )或长度超过一米 (长所蝴 )
。

虽然很多脊椎动物显著影响着土壤的某些性质
,

但从

生物量和数量上来说
,

土壤动物仍以无脊椎动物为主
。

土壤动物的大小和生活方式
,

尤其是它

们的运动和摄食方式
,

决定了它们影响土壤过程的方式和程度
。

土壤微动物 (而
c
or fau an )的个体大小 < 1 0 0拜m

,

如原生动物门
、

线虫纲和轮虫纲生物
,

是存

在于土壤团粒表面水膜中的水生生物
。

由于个体细小
,

它们对土壤结构的直接作用很小
,

但是

它们与土壤微生物间的营养关系影响着土壤养分的有效性
。

原生动物和一些游离的线虫以土

壤细菌和真菌为食
,

其摄食的强度影响了微生物的数量和微生物生物量的转化速率
,

从而影响

了土壤有机物质的矿化和养分的有效性
。

土壤中型动物 (m eso fau an )的个体大小在 100 一200外m 之间
,

包括靖虫 (蟀蜡亚纲 )
、

弹尾

目
、

小昆虫 (昆虫纲 )
、

蜘蛛 (蛛形纲 )以及与蛆蜘属于同一个寡毛纲的线绷科
。

这些生物形成的

不同食物链在土壤过程中起了十分重要的作用
。

如食细菌动物 ( b ac t er ivo r es )和食真菌动物

( f u n g i v o r es )以微生物为食 :杂食动物 (
o m n iv o r es )和食肉动物 ( p

r e d a t o sr )以其他中型动物为食 ;

食腐动物 ( de t irt ivo er s )以植物残体或碎屑为食
,

增加了有机物质的表面积
,

促进了微生物的侵

染
,

从而加速了有机物质的降解和矿化 ;线酬科等较大的中型动物通过钻洞和排泄球状排泄物

产生团粒
,

增加了水分的人渗和土壤孔隙度
。

土壤大型动物 (m
a e r o f a u n a )和巨大型动物 (m

e g a f a un
a )的个体大小 > 200拜m

,

对土壤性质

的直接作用最大
,

包括蚂蚁 (蚁科 )
、

白蚁 (等翅目 )
、

端足 目
、

等足 目
、

娱蛤 (唇足亚纲 )
、

千足虫

(倍足亚纲 )
、

昆虫的成虫和幼虫 (昆虫纲 )
、

蛆绷
、

蜗牛和蛤输 (软体动物门 )
。

土壤大型动物粉

碎和重新分配了土壤剖面中有机残留物
,

增加了有机物质对微生物活动的表面积的有效性
,

因

此这种作用在一些土壤中可以增加有机物质的分解和养分在根区的有效性
。

一些大型土壤动

物
,

尤其是蚂蚁
、

白蚁和虹躬}
,

能够通过形成大孔隙和团粒显著地改善土壤结构
,

影响土体内的

人渗作用
、

导水率和溶质淋移
,

并且增强了土壤的环境污染的缓冲能力
。

总之
,

土壤动物的活

动影响了土壤甲的大多数过程
,

因此土壤动物的数量
、

多样性或活性能够作为土壤质量的有用
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指标 [51
。

3
.

2 土壤质最的动物指标

本世纪初
,

K ol k诚tz 和 M ar sso
n
在污水生物系统 ( sa p碗 ien sys

t
em )中开始系统研究利用

生物群落的变化作为环境变化的指标
。

他们根据耐性指示生物的存在或缺失对有机污染区进

行分级分区
,

这个分类系统随后不断被修改用以评价水体质量
。

近年来人们对持续农业
、

土壤

污染和土壤恢复方面的兴趣日益增加
,

不少研究者开始尝试用土壤动物作为评价土壤质量的

生物指标
。

ho
t on en 等发现工业化学物质的释放减少 了顺风区的土壤动物数量 ; K ir vol

u tz 如
和 P ok ar x hve sk ii 也发现切尔诺贝尔事故中放射性物质泄漏减少了污染区的土壤动物数量

。

Khoe le
:
对比研究了污染区和非污染区土壤动物群落的差异

,

发现一些种或生物组合对于污染

有响应
,

可以作为干扰的生物指标
。

B ec k m an 研究了干扰发生后生物指标的响应时间
,

结果表

明由于土壤靖类扩散能力较差
、

增殖周期较长
,

相对于其他中型动物而言它在干扰系统中定居

时间较迟
。

土壤动物指标可分为三类
。

第一类是在个体和种群水平上
,

包括个体的行为
、

形态学和生

理学指标
,

以及种群数量和生物量
、

种群的出生率
、

死亡率和生长速度
。

第二类是在群落水平

上
,

包括功能组指标
,

营养组的食物链和食物网
,

多样性方面的种类丰度
、

优势种等
。

第三类是

生物学过程
,

包括重金属和有机污染物的生物积累
,

有机质的分解
、
C 和养分的矿化

,

土壤结构

的形成 (如动物洞穴
、

排泄物分解与土壤团聚体
、

有机物质混合及再分布)
。

从生物水平上来

说
,

土壤动物的行为
、

生物化学
、

形态学
、

生理学
、

病理学
、

生长和繁殖的变化可以用作灵敏的诊

断指标
,

但必须根据环境条件选择合适的参数
。

土壤动物种相对丰度的变化是一个很好的指

标
,

但要证明这种变化是由干扰而非自然条件变化所引起的5[]
。

研究表明
:

线虫个体小
,

生长周期短
,

对食物供应的变化响应迅速 ;线虫可在干燥条件下生

存
,

并在恢复潮湿后复活 ;线虫的种群相对稳定
,

其变化可以反映系统受干扰的变化 ;线虫种群

的变化通常反映了营养结构的变化 ;线虫的功能或营养结构很容易鉴别
,

这些特性决定了它可

作一个重要的生物指标
。

已往农业生态系统中的研究大多集中于具有经济意义的植物寄生线

虫
,

没有对非共生线虫群落进行广泛研究
。

oB hl en 和 E dw ar ds 利用玉米田间试验和大豆盆栽

试验研究了土壤线虫营养组对养分输人 的响应关系
,

养分输人处理包括
:
无机 N 肥

(N执 N仇 )
、

牛粪肥和豆科作物残茬覆盖
。

研究表明
,

施用有机肥增加了食真菌和食细菌线虫

的密度
,

残茬覆盖对食真菌线虫密度的增加幅度最大
,

食细菌线虫密度在残茬覆盖和牛粪肥处

理中都大量增加
,

而在无机 N 肥处理中没有显著变化
。

植物残茬处理中食真菌线虫的数量和

比例均比牛粪处理高
,

其原因是由于土壤中有机物质的组成不同
。

土壤中牛粪肥分解以细菌

占主导地位
,

而植物残茬中的难分解物质含量较高
,

促进了真菌的生长
,

因而食真菌线虫的密

度更高
。

植物寄生线虫和杂食性线虫密度比食真菌和食细菌线虫低一个数量级
,

试验结果表

明在无机 N 肥处理中
,

植物寄生线虫的数量显著高于牛粪和残茬覆盖处理
,

而在残茬覆盖处

理中杂食性和捕食线虫密度略高于其他处理
。

总之
,

土壤中输人养分的数量以及有机物质的

有效性和组成影响了土壤中线虫群落的结构和变化 e1[
。

在复杂的土壤生物群落中
,

土壤动物间的养分关系是沿食物链 ( f以 x l C
ha isn )或食物网

( foo d w eb s
)进行的养分和能量的流动

。

因此土壤食物网的结构和功能可以作为一个指标
,

评

价管理措施引起土壤质量的变化
。

一些研究表明
,

农田系统中免耕和耕翻条件下的以真菌为

基础的食物网有明显差异
。

多样性指标常用于测定群落结构的变化
,

很少用于土壤动物方面的研究
。

这些指标是在
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大量信息基础上总结而得
,

费时费力
,

很少提供土壤变化机制方面的信息
,

而且往往无法对变

化进行预测估计
。

土壤动物对土壤结构的影响可能是评价土壤质量的最好的长期指标
。

在土壤动物中研究

最多的是蛆绷
,

蛆绷对土壤有机质转化和土壤结构形成有重要作用
。

大量的研究表明
,

土壤质

地
、

湿度
、
p H

、

耕翻
、

作物残留物
、

化学添加剂等都能影响它的种群和丰度
,

因而是土壤质量变

化的一个极其重要的指标
。

例如 G r
ae f e 利用蛆蜘和线绷科种群结构作土壤湿度和酸度的指

标
。

土壤中植物残体的降解速率
、

土壤气体 (C OZ
、

从 O
、

C践 等 )和土壤酶活性受土壤动物直接

或间接的影响
,

可作为土壤动物变化的指标
。

W ol et sr 发现动植物残体中养分的分解
、

释放是

受土壤动物强烈影响的一个多步骤土壤过程
,

这些过程及其产物和参与的生物都已被用作土

壤质量的指标
。

土壤动物指标的应用有三方面的限制
:
一是耐性动物可能存在于未受干扰的系统中 ;二是

环境条件和干扰因素一样可限制土壤动物种群的分布 ; 三是把土壤动物分为耐性 ( ot l er an t )
、

正常 ( f a e u l t a t i v e )和非耐性 ( in t o l e r a n t )三类是主观 的
,

因为耐性标准随环境条件不断变化
。

此

外
,

利用土壤动物指标评价土壤质量还涉及到两个重要向题
,

一个是土壤动物指标的选择
,

必

须根据不同向题选择监测的个体
、

群落功能和过程 ;另一个是评价土壤质量必须选择一个基准

点或参照点
,

其关键是能评价土壤质量的动态变化而不是仅能评价土壤本身的健康或质

量 [5 ]
。

土壤动物个体
、

群落或过程的变化与土壤功能的相应变化之间存在十分密切的关系
。

因

此
,

需要根据与植物生长
、

土壤水分分配和降低土壤环境污染的相关性
,

以及评价目的和目标

区的环境条件
,

选择评价土壤质量的生物学
、

化学和物理学土壤性质指标体系
,

以此评价管理

措施在过去
、

现在和将来对土壤质量的影响
。

实际上根据特定状况确定一套兼顾广泛性和专

一性的最简单的土壤性质评价指标体系比寻找一个绝对的统一指标更有意义和更实用
。
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