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摘  要： 采用两种母质发育的，长期施用畜禽粪便和化肥的稻麦轮作土壤作为供试土壤，探讨了施用畜禽粪便对土壤微

生物组成、微生物生物量及活性、土壤酶活性等生物化学质量指标的影响。研究结果显示，与施用化肥比较，长期施用畜禽粪

便显著提高了土壤细菌和放线菌数量（+72% 和 +132%）、土壤微生物生物量碳、氮（+89% 和 +74%）、土壤基础呼吸速率和微

生物商（+49% 和 +45%），但降低了土壤真菌的数量（-38%）。土壤脲酶和转化酶活性也表现为长期施用畜禽粪便土壤高于施用

化肥土壤。由于受土壤 pH 值强烈影响，土壤微生物代谢商（qCO2）和土壤磷酸酶活性没有表现出明显的变化规律。回归分析

结果显示，长期施用畜禽粪便改变土壤活性有机碳含量和理化性质是导致土壤生物化学质量指标变化的主要原因。 
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随着我国畜禽养殖业的规模化、集约化增强，畜

禽粪便产生量迅猛增长。据估算，2003 年我国畜禽粪

便产生量约为 22.1 亿 t，占农业有机废弃物资源的 40% 

以上[1]。预计到 2010 年，全国畜禽粪便的排放量将增

加到 45 亿 t。大量的畜禽粪便对我国环境造成了严重

威胁，如何处理畜禽粪便成为影响畜禽业可持续发展

的关键。畜禽粪便农用是实现其资源化的最直接途径，

也是一种促进农牧良性循环、维持生态平衡的有效措

施，同时，对于改善农田土壤质量、减少化肥用量、

保护生态环境、推动农业可持续发展也具有十分重要

意义[2-3]。 

土壤生物化学指标是反映土壤质量变化的敏感指

标，在土壤生态系统物质转化、能量循环过程中起着

重要作用，包括土壤微生物类群组成、微生物生物量、

微生物活性和土壤酶活性等。微生物类群组成和生物

量决定着土壤有机物质周转及土壤肥力[4]。土壤基础

呼吸速率（soil basal respiration rate, SBR）是反映保持

微生物活性的土壤碳有效性指标，也是土壤基础周转

速率的量度[5]。土壤微生物熵（soil microbial quotient, 

SMQ）为（微生物生物量碳和土壤有机碳的比值，）是

评价土壤有机碳动态和质量的有效指标[6]。土壤微生

物代谢商（soil metabolic quotient, qCO2）等于土壤基

础呼吸与速率与土壤微生物生物量碳含量的比值[7]，

其 变 化 受 微 生 物 群 

 

 

 

化受微生物群落组成改变、基质的有效性、土壤受干

扰程度以及不同类型的非生命物质因素等影响[8-9]。土

壤酶在土壤生物地球化学循环过程中至关重要[10]，其

活性可以客观地反映土壤肥力和质量的变化。探讨这

些生物化学指标对施用畜禽粪便的响应，对于深入理

解畜禽粪便农用价值具有重要意义。 

本文选择全国的养禽大县——海安县辖区两种不

同母质发育的、长期施用畜禽粪便和化肥的稻麦轮作

土壤作为供试土壤，以施用化肥土壤为参照，探讨了

施用畜禽粪便对土壤生物化学质量指标的影响，为理

解畜禽粪便对土壤肥力和质量影响及其农用价值提供

科学依据。 

1  材料和方法 

1.1  样地概况和样品采集 

江苏省海安县位于经济高度发达的长江三角洲。

2002 年以来，海安县饲养和售出鸡总量位于全国县级

前列，已经成为江苏省乃至全国的养禽大县。另外，

猪、羊等传统养殖业也有较大规模的增长。畜禽养殖

业发展和养殖规模扩大，使得该县畜禽粪便产量巨大，

其中鲜鸡粪年生产量达 80 万 t 以上，对当地的生态环

境造成威胁。 
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土壤样品采集区分别位于江苏省海安县海安镇和 

 

 

 

大公镇，其中海安镇样地为河相冲积母质发育形成的

土壤；大公镇样地为海相沉积母质发育形成的土壤，

土壤质地均为砂壤土。海安镇样地包括相邻的长期

（20 年以上）施用鸡粪（HCM）、猪粪（HPM）和

化肥（HCF）3 块稻麦轮作田块；大公镇样地包括相

邻的长期（20 年以上）施用鸡粪（DCM）和化肥（DCF）

的两块稻麦轮作田块。样品采集地田块面积均大于 

667 m2。 

样品采集地田间施肥管理为：两个样区畜禽粪便

（鸡粪和猪粪）年施用量约为 60 t/hm2，施肥时间和方

式为在水稻移栽或麦种撒播前 1 ~ 2 天施入表土，同时

在水稻和小麦分蘖及孕穗期施用少量的尿素；化肥施

用主要以尿素为主（600 kg/ hm2），并配施一定量的钙

镁磷肥和钾肥（分别为 100 kg/hm2和 60 kg/hm2）。 

2006 年 5 月采用多点（15 ~ 20 点）S 型采样方法，

分别采集长期施用畜禽粪便和化肥试验区耕作层（0 ~ 

15 cm）和犁底层（15 ~ 25 cm）土壤，重复 3 次。细

心挑去新鲜土壤样品中的石块、根系以及蚯蚓等土壤

动植物残体。预处理后，将土壤样品充分混匀后分为

两份，一份用于测定土壤生物学性质；另一部分自然

风干，用于测定土壤的化学性质。样区土壤基本理化

性质见表 1。 

 

表 1  长期不同施肥处理土壤基本理化性质和作物产量 

Table 1  Soil properties and plant yields in long-term fertilized field 

处理 pH 

(H2O) 

电导率 

(S/cm) 

孔隙度 

(%) 

有机碳 

(g/kg) 

全氮 

(g/kg) 

黏粒 

(v/v, %) 

粉粒 

(v/v, %) 

砂粒 

(v/v, %) 

稻麦产量 

(t/hm2) 

HCM 7.34 272.7 59.1 17.76 1.81 9.19 28.47 62.34 12.80 

HPM 6.85 294.8 61.2 18.97 1.93 8.71 27.65 63.64 13.58 

HCF 6.24 227.9 55.4 14.40 1.45 9.20 21.56 69.24 12.38 

DCM 8.11 464.9 51.1 13.23 1.34 5.79 18.72 75.49 14.34 

DCF 8.21 474.7 49.9 11.49 1.24 6.29 21.35 72.36 13.41 

 

1.2  测定方法 

土壤微生物类群组成采用稀释平板计数法测定，

细菌采用牛肉膏蛋白胨培养基；真菌采用马丁培养基；

放线菌采用高氏一号培养基[11]。土壤微生物生物量碳

（microbial biomass carbon, MBC）和微生物生物量氮

（microbial biomass nitrogen, MBN）的测定采用氯仿熏

蒸-硫酸钾浸提法测定[12]。土壤基础呼吸速率（soil 

basal respiration rate, SBR）另采用恒温密封条件培养碱

液吸收法测定[12]。采用关崧荫法[13]测定土壤脲酶、磷

酸酶和转化酶活性。 

土壤总有机碳（soil total organic carbon, SOC）：

K2Cr2O7-H2SO4 氧化法测定。颗粒有机碳（particulate 

organic carbon, POC）：Cambardella 和 Elliott [14]的物理

方法分离，氧化法测定。土壤碳水化合物态碳（soil 

carbohydrate carbon, SCC）：稀硫酸水解[15-16]，蒽酮-

硫酸比色法测定。溶解性有机碳（dissolved organic 

carbon, DOC）和热水提取态有机碳（ hot water 

extractable organic carbon, HWOC）采用 Ghani 等[17]方

法分步提取，TOC 自动分析仪测定。土壤全氮（TN）、

全磷（TP）、全钾（TK）、速效氮（AN）、有效磷（O-P）、

速效钾（AK）、pH 值、电导率（EC）、阳离子交换量

（CEC）等采用《土壤农业化学分析》常规分析方法

测定[12]。土壤孔隙度采用环刀法测定；土壤颗粒组成

采用激光粒度仪（Mastersizer 2000）测定。 

1.3  统计分析 

采用SPSS14.0软件对试验数据进行相关分析和回

归分析；差异显著性采用 LSD 法进行检验。图采用

Origin7.5 软件绘制。 

2  结果和分析 

2.1  土壤微生物类群组成 

土壤微生物类群组成结果显示，研究区土壤主要

以细菌为主，占微生物群落的 82% 以上，其次为放线

菌，约占 10% ~ 20%，真菌所占比例很小，均低于 0.2%

（表 2）。 

长期施用畜禽粪便和化肥改变了土壤微生物类群

组成（表 2）。在河相冲积母质发育土壤上，施用鸡粪

和猪粪土壤微生物总量分别比施用化肥土壤高 32% 

和 111%；在海相沉积母质发育土壤上，施用鸡粪土壤

微生物总量是施用化肥土壤的 2.17 倍。研究结果表明，
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长期施用畜禽粪便土壤微生物总量的增加主要来源于

土壤中细菌和放线菌数量的显著增加（p＜0.05）。尽

管施用化肥土壤微生物总量最低，但是长期施用化肥

有利于真菌的生长，两种母质发育土壤上施用化肥土

壤真菌数量均显著高于施用畜禽粪便土壤（p＜0.05）。            
  

表 2  施用畜禽粪便和化肥对耕层土壤微生物类群组成的影响 

Table 2  Effects of livestock manures and chemical fertilizers on soil microorganism groups in cultivated horizon 

细菌 真菌 放线菌 总菌落数 施肥处理 

(106 cfu/g 土) (103 cfu/g 土) (105 cfu/g 土) (106 cfu/g 土) 

HCM 14.27 ± 1.44 13.41 ± 0.60 29.37 ± 1.09 17.22 ± 1.42 

HPM 23.26 ± 0.82 11.79 ± 1.06 42.31 ± 3.12 27.51 ± 1.02 

HCF 11.14 ± 0.55 24.84 ± 3.08 18.57 ± 2.44 13.02 ± 0.37 

DCM 39.05 ± 3.12 6.84 ± 0.52 41.13 ± 3.30 43.17 ± 2.80 

DCF 18.51 ± 1.96 11.11 ± 1.23 13.73 ± 1.11 19.89 ± 1.92 

    注：HCM、HPM 和 HCF 分别代表河相冲积母质发育土壤上施用鸡粪、猪粪和化肥土壤；DCM 和 DCF 分别代表海相沉积母质发育土壤上施用

鸡粪和化肥土壤。表中数据格式为：平均值 ± 标准误。下同。 

 

2.2  土壤微生物生物量 

表 32 显示了长期施用畜禽粪便和化肥后土壤耕

作层和犁底层微生物生物量差异。与施化肥相比，施

用畜禽粪便显著提高了土壤微生物生物量（p＜0.05）；

其中，施用猪粪耕层土壤 MBC 和 MBN 最大，分别是

施用化肥土壤的 2.1 倍和 1.5 倍（表 3）。从不同土壤

类型上比较，河相冲积母质发育土壤微生物生物量比

海相沉积母质发育土壤更高（p＜0.05）。 

长期不同施肥也明显改变了土壤 MBC/MBN 比。

在河相冲积母质发育土壤上，施用鸡粪耕层土壤

MBC/MBN 显著高于施用猪粪和化肥土壤，而犁底层

则表现为施用猪粪处理显著高于施用鸡粪和化肥处理

（p＜0.05）。在海相沉积母质发育土壤上，长期施用

鸡粪和化肥没有改变耕作层 MBC/MBN，但是施用鸡

粪处理犁底层土壤 MBC/MBN 显著高于施用化肥处理

（表 3）。 

 

表 3  施用畜禽粪便和化肥对土壤微生物生物量的影响 

Table 3  Effects of livestock manures and chemical fertilizers on soil microbial biomass 

土层               施肥处理 MBC  

(mg/kg) 

MBN  

(mg/kg) 

MBC/MBN 

HCM 1 209.0 ± 3.4 84.66 ± 0.93 14.29 ± 0.19 

HPM 1 331.9 ± 2.6 107.35 ± 0.57 12.41 ± 0.21 

HCF 633.9 ± 3.4 49.01 ± 0.52 12.94 ± 0.16 

DCM 833.7 ± 3.4 84.14 ± 0.81 9.91 ± 0.12 

耕作层 

DCF 557.1 ± 10.2 56.27 ± 1.03 9.91 ± 0.36 

HCM 422.6 ± 2.4 36.69 ± 1.03 11.54 ± 0.45 

HPM 409.8 ± 2.1 31.11 ± 0.57 13.25 ± 0.67 

HCF 276.6 ± 2.2 23.21 ± 0.52 11.94 ± 0.34 

DCM 266.4 ± 5.9 25.93 ± 0.26 10.27 ± 0.21 

犁底层 

DCF 210.0 ± 9.7 30.08 ± 1.28 6.98 ± 0.05 

 

2.3  土壤微生物活性 

长期施用畜禽粪便和化肥显著改变了土壤基础呼

吸速率（SBR）。在河相冲积母质发育土壤上，施用化

肥土壤 SBR＜54 mg/(kg·d)，而施用畜禽粪便土壤 SBR

为 42 ~ 138 mg/(kg·d)，是施化肥土壤的 1.97 ~ 3.14 倍

（图 1a）。在海相沉积母质发育土壤上，施用鸡粪耕层
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土壤 SBR 显著高于施用化肥土壤（p＜0.05）。尽管海

相沉积母质发育土壤 SBR明显高于河相冲积母质发育

土壤，但从长期施用畜禽粪便对提高土壤 SBR 基础呼

吸的贡献率看，河相冲积母质发育土壤显著高于海相

沉积母质发育土壤（图 1a）。 

土壤微生物商（soil microbial quotient, SMQ）为土

壤微生物生物量碳（MBC）与总有机碳（SOC）的比

值，是反映土壤生物质量的重要指标。从图 1b 可知，

供试土壤微生物商（SMQ）值较低（＜8%），但长期

施用不同肥料后 SMQ 值产生了明显分异。在河相冲

积母质发育土壤上，长期施用畜禽粪便耕层 SMQ 值

比施用化肥土壤提高了约 0.60 倍，显著地高于施用化

肥土壤（p＜0.05）；在海相沉积母质发育土壤上，施

用鸡粪处理 SMQ 值也明显高于施用化肥土壤。图 1b

同时表明，耕层 SMQ 值显著高于犁底层土壤（p＜

0.05）。 

土壤微生物代谢商（ soil metabolic quotient, 

qCO2）为土壤呼吸速率（SBR）与土壤微生物生物

量碳（MBC）的比值。微生物代谢商把微生物生物

量的大小和微生物的生物活性和功能有机地结合起

来, 反映了微生物群落生理水平特征。图 1c 显示了

长期施用畜禽粪便和化肥处理土壤微生物代谢商

（qCO2）的差异。在河相冲积母质发育土壤上，除

耕层施用鸡粪土壤 qCO2 与施用化肥土壤没有差异

外，施用畜禽粪便显著提高了耕层和犁底层土壤

qCO2（p＜0.05）；而在海相沉积母质发育土壤上，施

用鸡粪土壤 qCO2 明显低于施用化肥土壤。不同土壤

类型表现为，河相冲积母质发育土壤 qCO2 显著低于

海相沉积母质发育土壤（p＜0.05），但从畜禽粪便施

用对土壤 qCO2 改善效果看，河相冲积母质发育土壤

明显好于海相冲积母质发育土壤。 
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图 1  施用畜禽粪便和化肥对土壤基础呼吸速率、土壤微生物商和土壤微生物代谢商的影响 

Fig.1  Effects of livestock manures and chemical fertilizers on soil basal respiration rates, microbial quotients and microbial metabolic quotients 

 

2.4  土壤酶活性 

土壤酶活性是土壤中生物化学过程的强弱的反

映，也是反映土壤质量的重要指标。 

由图 2a 可知，供试土壤磷酸酶活性在 PNP 0.22 ~ 

3.18 mg/(g·d) 之间，平均值为 PNP 1.39 mg/(g·d)，但在

不同母质土壤上施肥效果差异较大。在河相冲积母质

发育土壤上，施用化肥和猪粪土壤磷酸酶活性最高，

显著高于施用鸡粪土壤（p＜0.05）；而在海相沉积母

质发育土壤上，施用鸡粪和化肥土壤间磷酸酶活性没

有差异（p＞0.05）。从不同母质土壤对磷酸酶活性影

响看，河相冲积母质发育土壤磷酸酶活性是海相沉积

母质发育土壤的 3 ~ 8 倍，显著高于海相沉积母质发育

土壤（p＜0.05）。 

与施用化肥土壤比较，长期施用畜禽粪便显著地

提高了土壤脲酶活性（p＜0.05）；其中，河相冲积母

质发育土壤上施用鸡粪和猪粪耕层土壤脲酶活性是施

化肥土壤的 5 倍以上；在海相沉积母质物发育土壤上，

施用鸡粪耕层和犁底层土壤脲酶活性比施用化肥土壤
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分别高 11.21% 和 20.76%（图 2b）。 

在河相冲积母质发育土壤上，长期施用畜禽粪便

土壤转化酶活性约为 GU 613 mg/(g·d)，显著高于施化

肥土壤（p＜0.05）；而不同母质土壤间表现为河相冲

积母质发育土壤转化酶活性显著低于海相沉积母质发

育土壤（图 2c）。从不同母质发育土壤上鸡粪、化肥施

用效果看，河相冲积母质发育土壤明显好于海相沉积

母质发育土壤。 

2.5  相关分析 

由表 4 可知，土壤磷酸酶活性与土壤微生物生物

量（MBC 和 MBN）间有显著正相关关系，而与土壤

qCO2为显著负相关性。土壤脲酶、转化酶活性与MBC、

MBN、SBR 以及 SMQ 间有着极显著相关关系，其中

脲酶活性与 SMQ 的相关性最大（r = 0.93），而转化酶

与 SBR 的相关性最高（r = 0.92）。相关分析结果显示，

真菌与脲酶和转化酶有着显著的负相关性（p＜0.05），

但是细菌和放线菌数量则显著地影响土壤转化酶活

性，而对脲酶活性没有明显影响（表 4）。     
在河相冲积母质发育土壤上，长期施用畜禽粪便

土壤转化酶活性约为 GU 613 mg/(g·d)，显著高于施化

肥土壤（p＜0.05）；而不同母质土壤间表现为河相冲

积母质发育土壤转化酶活性显著低于海相沉积母质发

育土壤（图 2c）。从不同母质发育土壤上鸡粪、化肥施

用效果看，河相冲积母质发育土壤明显好于海相沉积

母质发育土壤。 
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图 2  施用畜禽粪便和化肥对土壤磷酸酶、脲酶和转化酶活性的影响 

Fig. 2  Effects of livestock manures and chemical fertilizers on activities of soil phosphatase, urease and invertase 

 

2.5  相关分析 

由表 4 可知，土壤磷酸酶活性与土壤微生物生物量（MBC 和 MBN）间有显著正相关关系，而与土壤 qCO2

为显著负相关性。土壤脲酶、转化酶活性与 MBC、MBN、SBR 以及 SMQ 间有着极显著相关关系，其中脲酶活

性与 SMQ 的相关性最大（r = 0.93），而转化酶与 SBR 的相关性最高（r = 0.92）。相关分析结果显示，真菌与脲

酶和转化酶有着显著的负相关性（p＜0.05），但是细菌和放线菌数量则显著地影响土壤转化酶活性，而对脲酶

活性没有明显影响（表 4）。 

SBR 和 SMQ 值显著地受微生物生物量的影响，与 MBC 和 MBN 含量有着极显著的正相关关系（p＜0.01）。

相关分析结果同时表明，土壤基础呼吸主要受细菌数量的影响，这主要是因为细菌是供试土壤中的优势微生物

群落。 

 

表 4  土壤生物化学质量指标间的相关分析 

Table 4  Correlation analysis between soil biochemical quality indicators 

 细菌 真菌 放线菌 MBC MBN SBR SMQ qCO2 磷酸酶 脲酶 转化酶 

细菌 1.00           

真菌 -0.75** 1.00          

放线菌 0.61* -0.38 1.00         
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MBC 0.13 -0.14 0.68** 1.00        

MBN  0.49 -0.43 0.85** 0.96** 1.00       

SBR 0.79** -0.85** 0.63* 0.73** 0.86** 1.00      

SMQ 0.43 -0.46 0.80** 0.95** 0.96** 0.86** 1.00     

qCO2 0.46 -0.64** -0.20 -0.45* -0.28 0.17 -0.23 1.00    

磷酸酶 -0.52* 0.72** 0.13 0.59** 0.43* -0.04 0.34 -0.79** 1.00   

脲酶 0.31 -0.56* 0.49 0.89** 0.89** 0.83** 0.93** -0.17 0.21 1.00  

转化酶 0.80** -0.75** 0.72** 0.75** 0.85** 0.92** 0.85** -0.01 0.06 0.85** 1.00 

注：*、** 分别表示 p＜ 0.05 和 p＜0.01 显著相关性水平，下同；3 大类菌群样本数为 15，其余指标为 30。 

 

SBR 和 SMQ 值显著地受微生物生物量的影响，

与 MBC 和 MBN 有着极显著的正相关关系（p＜0.01）。

相关分析结果同时表明，SBR 主要受细菌数量的影响，

这主要是因为细菌是供试土壤中的优势微生物群落。 

2.6  影响因素分析 

2.6.1  土壤理化性质对土壤微生物属性的影响     

土壤理化性质在一定程度上影响着土壤微生物的生境

和营养来源，因此间接影响着土壤微生物性质。除黏

粒含量能显著地影响土壤细菌和真菌数量及 SBR 外，

土壤质地对微生物群落组成和微生物生物量和活性影

响较小，对土壤脲酶和转化酶活性影响也较小，但土

壤质地显著影响着土壤磷酸酶活性和 qCO2（表 5）。土

壤 pH 值显著影响土壤中微生物群落组成和生物量，对

土壤磷酸酶活性和 qCO2也产生了极显著影响（p＜

0.01）。电导率（EC）代表着土壤总盐分含量状况，与

土壤微生物群落组成、生物量和活性、土壤酶活性均

有显著的相关关系。阳离子交换量（CEC）对土壤磷

酸酶、脲酶活性、MBC、MBN 和 SMQ 产生了显著或

极显著正影响，但与土壤 qCO2间则表现为极显著的负

相关（r = -0.90**）。 

相关分析结果（表 5）显示，土壤全量和有效养分

含量对土壤微生物群落组成影响较小，但对土壤微生

物生物量、活性以及土壤酶活性产生了极显著的影响。

土壤磷酸酶活性与土壤总磷含量（TP）没有相关关系，

但与有效磷（O-P）含量有极限著正相关性（p＜0.01）。

除真菌和细菌外，土壤有机碳库与土壤酶活性、土壤

微生物生物量和活性指标间均有极显著相关关系（p＜

0.01）。          
 

 
表 5  土壤理化性质与土壤微生物属性间的相关分析 

Table 5  Correlation analysis between soil physical, chemical properties and soil microbial attributes 

 细菌 真菌 放线菌 MBC MBN SBR SMQ qCO2 磷酸酶 脲酶 转化酶 

黏粒 -0.58* 0.54* 0.06 0.14 -0.07 -0.43* -0.05 -0.55** 0.58** 0.03 -0.23 

粉粒 -0.36 0.05 0.08 0.35 0.19 -0.05 0.24 -0.51** 0.38* 0.40* 0.21 

砂粒 0.44 -0.21 -0.08 -0.31 -0.13 0.15 -0.18 0.54** -0.44* -0.33 -0.11 

pH 0.59* -0.82** 0.01 -0.370* -0.20 0.26 -0.11 0.90** -0.93** 0.02 0.14 

EC 0.67** -0.74** -0.01 0.30 0.50** 0.83** 0.47** 0.46* -0.41* 0.48** 0.68** 

CEC -0.41 0.46 0.27 0.61** 0.42* -0.05 0.39* -0.90** 0.87** 0.37* 0.13 

TN -0.15 0.16 0.48 0.94** 0.87** 0.58** 0.82** -0.64** 0.73** 0.76** 0.65** 

TP 0.16 -0.43 0.37 0.89** 0.87** 0.78** 0.91** -0.24 0.29 0.95** 0.74** 

TK -0.48 0.64* -0.05 0.32 0.17 -0.13 0.19 -0.47** 0.58** 0.15 0.02 

AN 0.28 -0.26 0.74** 0.95** 0.94** 0.76** 0.89** -0.48** 0.57** 0.84** 0.80** 

O-P -0.01 -0.13 0.50 0.94** 0.85** 0.60** 0.88** -0.40* 0.53** 0.90** 0.64** 

AK 0.27 -0.45 0.26 0.70** 0.69** 0.65** 0.80** -0.20 0.08 0.79** 0.59** 

SOC -0.14 0.18 0.52* 0.96** 0.89** 0.60** 0.84** -0.61** 0.73** 0.77** 0.64** 

POC -0.06 0.19 0.57* 0.95** 0.92** 0.67** 0.84** -0.47** 0.71** 0.74** 0.67** 

DOC -0.01 0.09 0.62* 0.84** 0.78** 0.50** 0.71** -0.70** 0.69** 0.67** 0.65** 
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SCC -0.07 -0.06 0.47 0.97** 0.92** 0.69** 0.88** -0.51** 0.62** 0.85** 0.72** 

HWOC 0.05 -0.16 0.57* 0.98** 0.92** 0.68** 0.90** -0.51** 0.60** 0.90** 0.74** 

 

2.6.2  逐步回归分析    为了更清晰地了解影响土

壤微生物性质的主要因素，本文采用逐步回归分析法

剔除了次要的影响因素。回归结果表明，溶解性有机

碳（DOC）对土壤细菌生长有促进作用，但黏粒含量

是影响细菌生长的重要障碍因素；pH 值是供试土壤上

真菌数量的主要控制因素；而土壤速效氮（AN）则是

控制土壤放线菌数量的主要因子（表 6）。 

热水提取态有机碳（HWOC）和颗粒有机碳（POC）

含量是影响土壤微生物生物量碳（MBC）的主要因素；

而微生物生物量氮（MBN）则主要受速效氮（AN）的

影响。土壤电导率（EC）和有效磷（O-P）含量是控制

土壤基础呼吸速率（SBR）的主要因子；而土壤微生物

商（SMQ）受土壤全磷含量（TP）影响最为显著；pH

值与土壤微生物代谢商（qCO2）有着极显著的正相关。 

土壤磷酸酶活性主要受 pH 的影响，与 pH 值表现

为明显负相关；相反，pH 值与转化酶活性表现为极显

著正相关；而土壤脲酶活性则较大程度上受土壤 TP

含量的影响（表 6）。 

以上分析表明，长期不同施肥后土壤活性有机碳

库和微生物生境的变化是影响土壤微生物群落组成、

生物量和活性以及土壤酶活性的主要因素。 

 

表 6  土壤微生物属性与影响因素间的逐步回归方程 

Table 6  Ssuccessive regressions between soil microbial attributes and influential factors 

微生物属性 逐步回归方程 F R2 SE 

细菌 y = -2.744 + 0.413 DOC - 7.438 clay 22.186 0.787 4.71 

真菌 y = 56.394 - 5.905 pH 26.21 0.668 3.35 

放线菌 y = -31.119 + 1.751 AN - 0.03 SCC 25.31 0.808 6.20 

MBC y =52.723 + 1.878 HWOC + 83.583 POC 493.30 0.973 64.33 

MBC y =10.148 + 1.763 AN - 0.366 DOC 281.57 0.954 6.32 

SBR y = -15.752 + 0.281 EC + 1.146 O-P 170.12 0.926 11.57 

SMQ y = 1.559 + 2.93 TP + 0.059 AN - 0.015 DOC 114.06 0.929 0.37 

qCO2 y = -0.571 + 0.096 pH 124.19 0.816 0.04 

磷酸酶活性 y = 10.701 - 1.233 pH 175.52 0.862 0.39 

脲酶活性 y = -2.569 + 5.083 TP 260.68 0.903 0.27 

转化酶活性 y =-861.192 + 7.407 AN + 132.832 pH 106.09 0.887 64.69         
土壤磷酸酶活性主要受 pH 的影响，与 pH 值表现

为明显负相关；相反，pH 值与转化酶活性表现为极显

著正相关；而土壤脲酶活性则较大程度上受土壤 TP

含量的影响（表 6）。 

以上分析表明，长期不同施肥后土壤活性有机碳

库和微生物生境的变化是影响土壤微生物群落组成、

生物量和活性以及土壤酶活性的主要因素。 

3  讨论 

微生物在植物有效养分产生过程中起着关键的作

用[18]。许多土壤微生物过程对长期可持续农业系统是

非常必要的[9]。作为碳源和土壤养分源，有机物料施

用在增加作物养分、改变土壤理化性质的同时，也改

变了土壤微生物群落组成、生物量、活性和土壤酶活

性。 

研究结果显示，长期施用畜禽粪便比化肥施用更

有利于土壤细菌和放线菌的生长繁殖，相反长期施用

化肥比畜禽粪便更有助于土壤真菌生长（表 2）。Weon

等[19]也有相同的研究结果。施用畜禽粪便土壤中细菌

和放线菌数量之所以高于化肥土壤，主要与长期施用

畜禽粪便土壤有机碳库和氮库含量，特别是活性有机

碳和速效氮含量明显高于施用化肥处理有关（表 6），

因为土壤中有效碳、氮是细菌和放线菌的重要食源和

能源[20]。另外，长期不同施肥改变土壤颗粒组成和酸

碱度等生境（表 1）是土壤微生物类群组成改变的另

一个重要原因，土壤黏粒含量和 pH 值是分别影响土壤

细菌和真菌群落的主要影响因素（表 5）。 
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长期施用畜禽粪便和化肥后土壤微生物生物量产

生了明显分异。表现为施用畜禽粪便土壤微生物生物

量明显施用化肥土壤（表 3）。Crecchi 等[21]、Kandeler

等[22]及 Madejon 等[23]也有相似的研究结果。这主要是

由于施用畜禽粪便提高了土壤中总有机碳和活性有机

碳含量的结果。逐步回归分析结果也表明，活性有机

碳是土壤微生物碳、氮的主要影响因素（表 6）。尽管

土壤活性有机碳占土壤总有机碳比例不到 20%，但活

性有机碳组分可以解释因长期施用不同肥料而导致土

壤总有机碳差异的大部分原因[20]。而且，活性有机碳

是土壤微生物的主要食源，能够导致土壤微生物生物

量和活性迅速提高[24]。另外，畜禽粪便也会对微生物

产生直接促进作用的效果[25]。在不同母质类型土壤上

土壤微生物生物量的差异，可能与土壤有机质含量和

土壤质地差异有较大关系。质地较轻的海相沉积母质

发育土壤，通透性较好，有机物分解速度较快，使得

后期碳源和能量不足以维持较高的微生物生物量；而

在质地相对较重的河相冲积母质土壤上，由于黏粒和

粉粒含量相对较高，能够吸附相对较高量的有机物，

减缓了土壤中有机物分解速度，这为维持较高的微生

物生物量提供了相对充足的碳源和能量。因此，表现

为河相冲积母质土壤微生物生物量高于海相沉积母质

土壤（表 3）。 

本研究结果显示，施用畜禽粪便土壤基础呼吸速

率（SBR）显著地高于施用化肥土壤（图 1a）图 1。a）。

这主要是由于长期施用畜禽粪便土壤比施用化肥土壤

储存了更高量的有机碳。因为土壤有机碳能为需氧微

生物呼吸提供能量源[26]，从而使得添加有机物料的处

理CO2释放速率快速增加[27-28]。土壤微生物商（SMQ）

可以有效追踪有机物料加入土壤后的存在状态[29-30]，

SMQ越高土壤中有机质也就越有活性，土壤有机质对

环境变化的响应也就越敏感。本试验长期施用畜禽粪

便SMQ显著高于施用化肥土壤的研究结果（图 1b图

1b），说明施用畜禽粪便土壤有机质比施用化肥土壤更

具活性和环境敏感性，也就是更容易被土壤微生物利

用，或者说更有利于促进微生物的生长繁殖。这与施

用畜禽粪便土壤呼吸速率（SBR）高于施用化肥土壤

的结果一致。在许多环境研究中，土壤微生物代谢商

（qCO2）被证明是比单独测定微生物生物量或呼吸更

敏感的指标[31]，因为它估计了土壤微生物群落利用有

机碳组分的效率[9]。土壤qCO2 受非生命物质影响明显
[9]。在本研究不同母质类型土壤上，长期施用畜禽粪

便和化肥土壤qCO2的差异（图 1 图 1c），可能主要与

土壤微生物生境中土壤pH值相关（表 6）。 

已有研究表明，长期添加有机物料能增强土壤酶

活性[21,23]。认为土壤酶活性的增强可能是腐殖物质对

土壤酶的高度稳定性与由土壤有机碳含量提高所带来

的土壤微生物生物量提高的综合作用结果[32-33]。但是

本研究结果显示长期施用畜禽粪肥并没有提高土壤磷

酸酶活性，而且在河相冲积母质发育土壤上反而降低

了土壤磷酸酶活性（图 2a）图 2a）；尽管土壤磷酸酶

活性与土壤总有机碳以及活性有机碳间均有显著的相

关关系，但是相关系数并不高（表 5 表 5）。这可能与

土壤磷酸酶活性显著受土壤pH的影响有关，因为土壤

磷的有效性主要受土壤pH控制[10]，本研究中磷酸酶活

性和pH值呈极显著高度负相关（表 5 表 5）的研究结

果，进一步证实了土壤pH对磷酸酶活性的负面影响。

研究结果显示，长期施用畜禽粪便土壤脲酶活性显著

高于施用化肥土壤（图 2b）图 2b），这主要与土壤有

机碳库含量有关[26]。另外，土壤中黏粒和粉粒含量的

差异也是造成土壤脲酶活性差异的重要原因，因为土

壤脲酶主要存在于土壤粉粒和黏粒部分，并能与腐殖

质等形成黏粒-腐殖质-酶复合体[22]。 

土壤转化酶活性能反映土壤有机碳累积与分解转

化的规律。土壤转化酶活性高低常与土壤有机碳含量

和微生物生物量高低密切相关[34]。本研究结果显示，

长期施用畜禽粪便土壤转化酶活性明显高于施用化肥

土壤以及土壤转化酶与土壤有机碳库间的极显著相关

关系（图 2c 和表 5），进一步说明了土壤转化酶在土壤

有机质转化方面的重要作用。逐步回归分析显示，土

壤 pH 值在影响转化酶活性方面起着重要作用。由此可

见，长期施用畜禽粪便和化肥后土壤有机碳库和理化

性质的变化是影响土壤酶活性的主要因素。但在涉及

土壤酶活性都还应该注意以下两点：①任何土壤酶活

性的短期变化可能会被土壤酶本身掩盖，它们大多数

被吸附在土壤颗粒上并且能够保留它们的活性很多

年；②酶活性的测定只是测定了土壤中特定酶的潜在

活性，而不是真实活性[35]。 

以上分析结果表明，畜禽粪便长期农用有助于土

壤生物化学质量指标的改善，有助于土壤肥力的提高，

作物产量的增加。因此，加大畜禽粪便的农用推广力

度，增加畜禽粪便施用面积，既有利于减轻畜禽养殖

业规模化和集约化带来的环境压力，也可以减少工业

化肥的用量，减轻因此而带来的环境污染压力。但是

在推广畜禽粪便农用时，也应当加强管理以避免带来

更严重的环境污染。 
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4  结论 

长期施用畜禽粪便和化肥后，土壤微生物类群组

成、微生物生物量和活性产生明显分异。表现为：①

试验土壤中微生物类群以细菌为主占 80% 以上，但长

期施用畜禽粪便土壤细菌和放线菌数量显著高于施用

化肥土壤，而土壤真菌数量以施用化肥土壤最高；②

长期施用畜禽粪便土壤微生物生物量、土壤基础呼吸

速率及土壤微生物商均显著高于施用化肥土壤；③与

施用化肥比较，长期施用畜禽粪便土壤脲酶和转化酶

活性明显提高；④尽管土壤微生物代谢商和土壤磷酸

酶活性也受长期施用畜禽粪便影响，但两种母质土壤

上没有表现出一致规律。总之，长期施用畜禽粪便能

够通过增加土壤活性有机碳含量和改善土壤理化性质

来改善土壤生物化学质量。 
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Effects of Long-Term Application of Livestock Manures on Soil Biochemical Quality Indicators 
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Abstract:  Application of livestock manure (LM) in field is an impartment way to solve the ecological environmental menace in the intensive 

and scale development of livestock farming industry. In this paper soils were sampled in five wheat-rice rotation fields on two soil types under 

long-term application of LM and chemical fertilizer (CF). Biochemical properties, such as soil microorganism composition, microbial biomass C and 

N (MBC, MBN), soil basal respiration (SBR), soil phosphatase, urease and invertase activities, were investigated as soil biochemical quality 

indicators. The results showed that, compared with CF treatment, the amounts of bacteria and actnomycete (+72%, +132%), the contents of MBC and 
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MBN (+89%, +74%), the SBR and soil microbal quotient (+49%, +45%) increased significantly but the amount of fungi (-38%) significantly 

decreased in long-term application of LM treatment. The activities of soil urease and invertase were also higher in long-term application of LM than 

CF treatment. As greatly affected by pH values, soil microbial metabolic quotient (qCO2) and soil phosphatase changed indistinctly. Successive 

regression analysis indicated that the changes in soil active organic carbon content and physical and chemical properties are the main reasons for the 

changes in soil biochemical quality indicator in long-term application of LM. 

Key words： Livestock and poultry excrement, Chemical fertilizer, Soil biochemical indicator, Soil quality 


