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基于盆栽培养实验与实验室检测探究水分添加 
对根际土壤微生物残体碳的影响

孙经好 1，代学民 1,2，刘 兵 1，杨金晨 1，仝玉策 1，杨 洋 1,2*

（1. 河北建筑工程学院，张家口 075000；2. 河北省水质工程与水资源综合利用重点实验室，张家口 075000）

摘 要：目的 探究水分添加对植物根际土壤微生物残体碳（MRC）的影响。方法 选择抗旱性不同的羊草

（Leymus chinensis）和燕麦（Avena sativa）进行室内盆栽培养试验，使用重铬酸钾氧化 – 外加热法测定土壤

有机碳（SOC）含量，使用高效液相色谱法测定 MRC 含量，使用荧光标记底物法测定土壤中碳降解酶活性。

结果 水分添加使羊草根际 SOC、细菌残体碳（BRC）、真菌残体碳（FRC）和 MRC 含量分别增加了 5.9%、

13.74%、9.48% 和 16.29%，而使燕麦根际土壤中四者分别降低了 7.4%、19.98%、10.95% 和 13.41%。水分添

加使羊草根际土壤中 β–1,4– 葡萄糖苷酶（βG）活性提高了 37.4%，使燕麦根际土壤中 βG 活性和 β–1,4–N– 乙

酰氨基葡糖氨糖苷酶（NAG）活性分别提高了 64.0% 和 36.5%。结论 水分添加对抗旱性不同的植物根际土壤

MRC 含量的影响显著不同，研究土壤水分对 MRC 在土壤碳固存中的作用时需要考虑物种差异。
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0  引  言

21 世纪以来，全球变暖导致降水格局发生显著改变，

降水量的变化会通过改变土壤水分影响有机碳矿化，进

而对土壤碳循环及碳储存过程造成影响 [1]。土壤有机碳

（SOC）是土壤碳库的重要组成部分，是评价土壤质量和生

产力的重要指标，微生物残体碳（MRC）在 SOC 中占比可

达 80%，对调节土壤碳库的形成和稳定性至关重要 [2]。

气候变化导致的土壤湿度等外部因素的改变会通过影响

微生物生理特征，来影响 MRC 的形成和稳定性，然后间

接影响土壤碳循环过程 [3]。水分增加会促进植物生长，增

强凋落物向土壤中的输入，从而促进微生物生长及 MRC

的形成，这一过程促进了 MRC 的积累 [4]。但过高的土壤

水分会导致氧气减少，降低微生物对营养物质的利用效

率，从而减少 MRC 的积累 [5]。不同植物由于根系分泌物

的差异，会通过改变根际土壤微生物种群和群落结构影响

MRC 的积累 [6]。水分添加如何影响根际土壤 MRC 的积累

还需要进一步研究。重铬酸钾氧化 – 外加热法测定有机碳

含量是利用油浴加热消煮的方法加速有机碳的氧化，从而

计算有机碳含量 [7]。氨基糖具有异源性，可作为微生物残

留物标识物用于评估土壤中不同微生物死亡残体有机碳的

含量 [8]。

该研究选取抗旱性不同的两种植物——羊草（Leymus 

chinensis）和燕麦（Avena sativa）进行室内盆栽培养试验，

分析水分添加对植物根际土壤中 MRC 的影响。本研究假

设：土壤水分的增加可能通过促进植物生长和微生物生长

及微生物残体的形成，从而增加 MRC 的含量。该研究旨

在分析不同水分条件下 MRC 的变化，对探究降水格局变

化下土壤碳固存及碳循环具有重要意义。

1  材料与方法

1.1  研究区概况

供试土壤取自河北省张家口市康保县，年平均气温和

年平均降水量分别约为 2.0 ℃ 和 350 mm [9]。2022 年 6 月

末，在农田采集深度为 0~20 cm 的土壤，土壤样品经风

干后过孔径 2 mm 筛备用。供试土壤基本理化性质：pH 

8.27，总碳含量 6.41 g/kg，总氮含量 0.61 g/kg，总磷含量

40 mg/kg。

1.2  实验设计与土壤样品采集

2023 年 4 月 1 日，选取羊草和燕麦两种植物进行室内
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盆栽培养实验。每种植物设置 2 种处理：对照组（30% 田

间持水量）和水分添加（60% 田间持水量）。每个处理设置

5 个重复。种植前，将种子用超纯水浸透的滤纸包裹。在

20 ℃ 培养箱中育苗 72 h 后，将发芽的种子种在花盆中。

培养过程中，每天使用静置 1 d 后的自来水进行浇水，通

过称重的方式维持土壤含水量。将所有花盆置于培养室内

并在自然光下照射。培养三个月后，利用“抖土法”采集

根际土壤，将土壤过孔径 2 mm 筛后备用。

1.3  实验室检测方法

1.3.1 土壤有机碳的实验室检测方法

SOC 含量使用重铬酸钾氧化法测定。具体而言，称取

0.10~0.50 g 土壤样品于大试管中，用移液管加入 5.0 mL 

0.8000 mol/L 的 1/6 K2Cr2O7 标准溶液，然后加入 5 mL 浓

硫酸，旋转摇匀。将装有土壤样品的大试管放入大试管

架中，进行油浴锅加热，控制油浴温度在 170~180 ℃，

使溶液保持沸腾 5 min，此时溶液呈为橙黄色或黄绿色。

然后取出试管架，冷却后擦净试管外部的油液。将试管

内的混合物洗入 250 mL 锥形瓶中，将锥形瓶内溶液的体

积保持在 60~80 mL。加入 3~4 滴邻啡啰啉指示剂后，用 

0.2 mol/L 硫酸亚铁溶液滴定，溶液颜色由橙黄经蓝绿到

棕红色为止。同时，使用石英砂代替土壤样品进行空白实

验，其它步骤与测定土壤样品时相同。SOC 含量的计算方

法参考双龙等的做法 [7]。

1.3.2 微生物残体碳的实验室检测方法

用氨基糖［胞壁酸（MurN）和氨基葡萄糖（GluN）］作

为细菌残体碳（BRC）和真菌残体碳（RFC）的标志物。土

壤氨基糖的提取方法参考 Appuhn 等 [10]。称取 1 g 鲜土

于水解管中，加入 10 mL 6 mol/L 盐酸，在烘箱中 105 ℃

水解 6 h。待水解液冷却至室温后，摇匀溶液静置过夜。

取 1 mL 上清液于粗玻璃管中，在氮吹仪（N-Evap-112，

Organomation，USA）中氮气水浴 30 ℃ 吹干，加入 1 mL

超纯水，氮气水浴再次吹干。加入 2 mL 超纯水，混匀后

过 0.45 μm 滤膜，土壤氨基糖提取液于 4 ℃ 保存。氨基糖

含量用高效液相色谱仪（Ultimate 3000，Thermo fisher，

USA）测定，计算方法参考 Appuhn 等 [11]。

1.3.3 碳降解酶的实验室检测方法

土壤中 β–1,4– 葡萄糖苷酶（βG）和 β–1,4–N– 乙酰氨

基葡糖氨糖苷酶（NAG）活性的测定方法参考 Saiya-Cork

等的做法 [12]。将 1 g 新鲜土壤加入 125 mL 50 mmol/L 

的 Tris–HCl 缓冲液（pH = 8）中制备土壤悬浮液。在 96

微孔板中，加入 200 μL 土壤悬浮液和 50 μL 底物溶液 

（200 μmol/L）。用 4– 甲基伞形酮做标准曲线。每个样品 8

个重复。将微孔板置于 20 ℃ 黑暗条件下培养 4 h。随后

每个孔中加入 10 μL 1 mol/L NaOH 溶液。静置 1 min 后，

用多功能酶标仪（SynergyH4，BioTek）在 365 nm 下激发、

450 nm 下检测荧光值。

1.4  数据处理及统计分析

数 据 处 理 及 统 计 分 析 采 用 Excel 和 IBM SPSS 

Statistics 25 软件进行。采用单样本 Kolmogorov–Smirnov

检验来检验数据的正态分布。采用独立样本 t- 检验比较不

同处理或不同植物间 MRC 含量及碳降解酶活性的差异，

采用线性回归曲线分析 BRC 和 FRC 与碳降解酶活性的相

关性，显著性水平为 P ＜ 0.05。利用软件 Origin 2018 进

行绘图。

2  结果与分析

2.1  水分添加对土壤微生物残体碳含量及碳降解酶活性

的影响

与对照处理相比，水分添加处理使羊草根际土壤中

的 SOC、BRC、FRC、MRC 含 量 分 别 提 高 了 5.9%、

13.74%、9.48% 和 16.29%（P ＜ 0.05）；使燕麦根际土壤中

的 SOC、BRC、FRC、MRC 分别降低了 7.4%、19.98%、

10.95% 和 13.41%（P ＜ 0.05）。水分添加处理使羊草根际

土壤中的 βG 活性提高了 37.4%（P ＜ 0.05），但并不影响

NAG 活性（P ＞ 0.05）；使燕麦根际土壤中的 βG 和 NAG

活性分别提高了 64.0% 和 36.5%（P ＜ 0.05），见表 1。

2.2  微生物残体碳与土壤有机碳及碳降解酶活性的关系

BRC 含量与 NAG 活性呈正相关关系（P ＜ 0.05），与

βG 活性呈负相关关系（P ＜ 0.05）。FRC 含量与 NAG 活性

呈负相关关系（P ＜ 0.05），如图 1。

表 1 土壤微生物残体碳含量和碳降解酶活性

植物 处理 SOC/（g/kg） MRC/（g/kg） BRC/（g/kg） FRC/（g/kg） βG/［nmol/（g·h）］ NAG［nmol/（g·h）］

羊草
CK 6.22±0.04 Bb 1.73±0.05 Bb 0.49±0.01 Bb 1.33±0.02 Bb 13.09±0.70 Ab 3.74±0.13 Ba

WD 7.21±0.06 Aa 2.01±0.03 Aa 0.56±0.01 Aa 1.45±0.01 Aa 17.99±0.10 Aa 3.43±0.06 Ba

燕麦
CK 7.20±0.02 Aa 7.20±0.02 Aa 0.69±0.00 Aa 1.43±0.01 Aa 9.94±0.30 Ab 8.41±0.05 Ab

WD 6.67±0.02 Bb 6.67±0.02 Bb 0.55±0.01 Ab 1.27±0.01 Bb 16.31±0.52 Aa 11.49±0.43 Aa

注：不同大写字母表示同种处理下不同植物间存在显著性差异（P ＜ 0.05），不同小写字母表示同种植物下不同处理间存在显著性差 
异（P ＜ 0.05）。SOC：土壤有机碳；MRC：微生物残体碳；BRC：细菌残体碳；FRC：真菌残体碳；βG：β–1,4– 葡萄糖苷酶；NAG：
β–1,4–N– 乙酰氨基葡糖氨糖苷酶。
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图 1 微生物残体碳与碳降解酶活性的线性回归分析

3  讨论与结论

检测结果表明，水分添加增加了羊草根际土壤中

SOC、BRC、FRC 和 MRC 含量（见表 1），与研究假设一

致，以往研究也发现植物源碳的输入会促进微生物生长和

MRC 的积累 [5]。水分添加增加了植物可利用的水分，同

时使植物向土壤输入更多的有机碳，促进了微生物的生长

和 MRC 的积累，这可能是羊草根际土壤中 SOC、BRC、

FRC 和 MRC 含量升高的主要原因。水分添加相反降低

了燕麦根际土壤中的 SOC、BRC、FRC 和 MRC 含量，

可能是因为水分增加提高了碳降解酶活性和扩散速率，

加快了 MRC 的分解。碳降解酶活性与 MRC 之间的负相

关关系证实了这一点（图 1）。MRC 在 SOC 中的占比仅为

27%~30%，这表明了植物源碳是植物生长前期根际土壤

SOC 的主要来源。FRC 随着土壤水分的增加在羊草根际

土壤中呈现出“增加慢”，而在燕麦根际土壤中出现“降

低快”的现象。这可能是因为羊草和燕麦根际土壤中真菌

群落结构的差异。这一现象揭示了植物种类通过调控根际

环境和真菌功能群特性，显著影响 FRC 的动态。

本研究通过水分添加室内盆栽培养试验来探究水分

添加对根际土壤 MRC 的影响。研究结果表明：水分添加

对 MRC 含量的影响因植物种类而异。水分添加使羊草根

际 BRC 和 FRC 含量增加，可能是因为水分促进了细菌和

真菌的生长。而对于燕麦根际中结果相反，可能是因为水

分提高了碳降解酶活性，促进微生物残体的分解。水分添

加使燕麦根际土壤中 MRC 的含量降低，可能是因为植物

向根际中输入更多的活性碳组分，提高了碳降解酶活性，

加快了对 MRC 的分解。该研究揭示了水分添加对羊草和

燕麦根际土壤中 MRC 含量的不同影响，结果表现出明显

的物种间差异。在气候变化的大背景下，探究土壤水分对

MRC 在土壤碳固存中的作用时，需要考虑物种的影响。
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