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摘  要： 通过室内试验，研究不同类型土壤和植物残体施用下接种蚯蚓对土壤微生物群落组成及活性的影响，为将蚯蚓引

入农田及水土流失区提供理论依据。供试土壤为黏粒含量较低的灰潮土和黏粒含量较高的典型红壤，供试植物残体为高碳氮比

的玉米秸秆和低碳氮比的三叶草，供试蚯蚓为体型较大的威廉腔环蚓（Metaphire guillelmi）。结果表明：接种蚯蚓对微生物量碳

（MBC）无显著影响；不同土壤无论是否施用植物残体，接种蚯蚓均使土壤基础呼吸（BR）显著增大，尤其是不施用植物残体

时；两种土壤中不施用植物残体和施用三叶草时，接种蚯蚓均使代谢熵（qCO2）增大，而施用玉米秸秆接种蚯蚓使 qCO2 有下

降趋势。Biolog 孔平均颜色变化（AWCD）在接种蚯蚓时均增大，基质利用丰富度（S）和多样性指数（H）也增大，且未施用

秸秆时的变化较为明显；主成分分析（PCA）表明接种蚯蚓后土壤微生物群落组成与结构发生了明显变化。土壤微生物群落特

性变化受蚯蚓、土壤及植物残体间交互作用的影响。 
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植物残体是土壤有机质和腐殖质的基本来源，对

土壤结构改善和功能维持有重要意义，土壤微生物是

土壤有机质循环与转化的驱动者，其组成和活性变化

影响土壤有机质的循环与转化，从而改变土壤物质循

环和养分供应。施用植物残体有助于提高土壤活性有

机质含量，增加土壤微生物可利用底物，进而影响土

壤微生物群落组成及活性[1-4]；已有的研究表明施用秸

秆可增加土壤微生物量碳和葡萄糖苷酶活性[5]，提高

与养分循环有关酶的活性[6]，也有助于增加由球囊霉

素含量所表征的丛枝菌根真菌数量[7]。需要强调的是

植物残体施用对土壤微生物群落并非均产生正激发效

应，其效应取决于植物残体的化学组成[8]，如狗尾草

（Setaria sphacelata）施入后降低了土壤有机质矿化速

率和真菌的相对丰度[9]。 

蚯蚓是大型土壤动物，它的存在利于植物残体进

入土壤，并加快植物残体在土壤中的分解与转化[10-11]，

蚯蚓也有助于植物残体和团聚体的结合，增加对大团

聚体内包含微团聚体碳的保护[12]。蚯蚓与土壤微生物

间的相互作用非常复杂，相关研究表明土壤中接种蚯

蚓对土壤微生物群落组成及活性产生深刻影响[13-14]，

它们对土壤微生物的作用受蚯蚓类群、土壤物理化学

性状、土壤肥力水平及有机残体数量与组成等因素的 

 

 

 

 

影响；如 Aporrectodea caliginosa 蚓喜好取食侵染玉米

残体的微生物以满足自身氮素需求，进而加快了微生

物周转率[15]；田间施用玉米秸秆条件下接种蚯蚓能提

高土壤微生物量碳含量[16]，增加土壤氨化细菌、固氮

菌、纤维素分解菌和无机磷分解菌数量[17]，并使土壤

酶的活性增强[18]；接种蚯蚓 Lumbricus terrestris 有利于

镰刀菌等引发的土传病害控制[19]。 

玉米秸秆常用于改良土壤，而三叶草常用于草坪

种植，在土地退化严重区域，通常考虑同时施用植物

残体和接种蚯蚓用于土壤修复和改良，已有研究表明

蚯蚓在不同植物残体施用下对作物生长和土壤物化性

状的影响不同[20]，但对微生物的影响仍不清楚，而了

解不同土壤和植物残体施用下接种蚯蚓对土壤微生物

群落组成及活性的影响，有助于正确评估蚯蚓、植物

残体对土壤有机碳库重建及土壤生态服务功能恢复的

影响，为不同土壤中施用合适植物残体和接种有效蚯

蚓品种提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  试验设置 

试验分为 2 组 6 个处理，第 1 组不接种蚯蚓，3

个处理分别为不施植物残体（S）、施玉米秸秆（SM） 
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和施三叶草残体（SC），第 2 组接种蚯蚓，3 个处理

同上分别记为 SE、SME 和 SCE。各处理均重复 3 次。 

供试土壤为江苏南通的灰潮土（粉壤土）和江西

南昌的典型红壤（粉黏壤土），灰潮土黏粒（＜0.002 

mm）、粉粒（0.002 ~ 0.05 mm）、砂粒（2 ~ 0.05 mm）

含量分别是 86、846、68 g/kg，典型红壤相应粒径含

量分别为 318、590、92 g/kg，灰潮土与典型红壤有机

碳含量分别为 2.59 和 7.12 g/kg，土壤风干过 0.25 mm

筛以便破坏全部大团聚体。 

蚯蚓为威廉腔环蚓（Metaphire guillelmi），每盆接

种成年蚯蚓 5 条，总生物量为 13 ~ 14 g。盆钵选用圆

柱体盆钵（直径 × 高 = 10 cm × 15 cm），每盆装过

0.25 mm 筛的风干土壤 400 g，盆钵顶部加筛网防止蚯

蚓逃匿。玉米秸秆碳氮比为 51，三叶草碳氮比为 18.7，

均粉碎为 1 ~ 2 mm，每盆 10 g 与土壤充分混匀。所有

盆钵于 25 ℃暗室培养，定期加水保持湿度（60%田间

持水量，60%WHC），培养 1 月后，挑去蚯蚓和未分解

的植物残体，用于测定土壤基础呼吸、微生物生物量

碳和微生物碳代谢多样性。 

1.2  分析与测定方法 

基础呼吸（basal respiration，BR）测定采用碱液

吸收法；微生物生物量碳（microbial biomass carbon, 

MBC）采用氯仿熏蒸 K2SO4浸提法[21]；代谢熵（qCO2）

为基础呼吸与微生物生物量碳之比。微生物碳代谢多

样性用 Biolog Eco 板测定，称取相当于 5 g 烘干土重

的鲜土，放入 45 ml 0.85% 氯化钠溶液中，振荡 30 min

后，静置，倒出上清液在加样槽中，摇匀后加入 Biolog 

Eco 板中，每个孔中加样 125 µl，25℃恒温培养，吸光

值测定间隔为 0、1、2、3、4、5、6 天。计算 AWCD

值、碳源利用丰富度和 Shannon 多样性指数。AWCD = 

[∑(C - R)]/31，其中 C 是所测 31 个反应孔的吸光值，R

是对照孔的吸光值。Biolog 碳源利用丰富度（S）指各

孔 OD 值经对照孔 OD 值校正后相对吸光值大于 0.2

的孔数[22]；Shannon 多样性指数 H = -∑Pi(InPi)，Pi = (C 

- R)/∑(C - R) [23]。 

1.3  数据分析及统计方法 

运用 SPSS 软件的GLM 模型进行因素分析；微生物

群落 Biolog 碳源利用差异采用主成分分析法（PCA）进

行，选用各孔全培养期相对吸光值曲线对时间的面积值

提取主成分[24]，并依据所得各处理主成分得分进行分析。 

2  结果与分析 

2.1  土壤微生物生物量碳、基础呼吸及代谢熵 

培养 1 月后，土壤 MBC 含量不因土壤类型不同而

产生差异（P＞0.05），也未受接种蚯蚓的影响（P＞

0.05），而施用植物残体显著提高 MBC 含量（P＜

0.0001），两种植物残体施用后不同程度增加土壤 MBC

含量，且土壤、植物残体和蚯蚓三因素间均有交互作

用（表 1）。土壤基础呼吸因土壤类型不同而差异显著

（P＜0.01），同时植物残体和蚯蚓因素均显著影响土

壤基础呼吸（P＜0.0001 和 P＜0.0001），其中典型红壤

基础呼吸大多低于灰潮土，SM 和 SC 处理的基础呼吸

均高于 S 处理，接种蚯蚓处理土壤基础呼吸多数高于

未接种蚯蚓处理，因素分析表明除土壤与蚯蚓因素间

无交互作用外，其他因素间均有交互作用（表 1）。qCO2

因土壤类型不同而差异显著（P＜0.0001），同时植物

残体和蚯蚓因素均显著影响 qCO2（P＜0.0001），其中

典型红壤 qCO2大多低于灰潮土，灰潮土中 SC 处理相

比于 S 处理降低了 qCO2，而典型红壤中 SC 处理相比

于 S 处理升高了 qCO2，两种土壤的 S 与 SC 接种蚯蚓

处理均使 qCO2有增高趋势，而 SM 处理则相反，因素

分析表明土壤、植物残体和蚯蚓间均有交互作用（表 1）。 
 

表 1  加入不同植物残体及接种蚯蚓培养 1 个月后土壤微生物生物

量碳、基础呼吸和代谢熵差异 

Table 1  Contents of soil microbial biomass carbon, basal respiration and 

qCO2 under different treatments 

土壤 处理 MBC BR qCO2 

S 20.79(8.07) 17.13(6.20) 34.33(4.10)

SM 194.06(21.51) 194.24(21.55) 42.12(1.96)

SC 365.57(23.04) 125.12(23.85) 12.68(0.67)

SE 30.20(10.12) 40.50(19.16) 55.88(10.11)

SME 215.96(33.17) 189.72(44.51) 38.75(12.91)

灰潮土 

SCE 347.67(13.05) 266.21(15.78) 31.2(11.95)

S 31.15(9.07) 13.45(5.19) 17.99(7.23)

SM 214.06(16.54) 95.18(20.80) 19.11(2.61)

SC 344.68(23.69) 188.92(35.87) 24.09(6.63)

SE 37.81(7.46) 21.72(9.83) 23.94(5.44)

SME 314.99(30.59) 144.71(14.41) 18.33(0.30)

典型红壤

SCE 316.18(13.26) 214.35(23.46) 28.25(5.19)

土壤 NS ** **** 

植物残体 **** **** **** 

蚯蚓 NS **** **** 

土壤×秸秆 **** ** **** 

土壤×蚯蚓 ** NS *** 

秸秆×蚯蚓 **** ** **** 

因素分析

土壤×植物残

体×蚯蚓 

* ** ** 

    注：MBC 单位为 mg/kg，BR 单位为 CO2-C mg/(kg.d)，qCO2 单位为 µg 

CO2-C /(mg Cmic
.h)；括号内数值为标准差；*、**、***、**** 分别表示

在 P＜0.05、P＜0.01、P＜0.001、P＜0.0001 水平影响显著，NS 表示不显

著。 
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2.2  Biolog 平均吸光值变化 

AWCD 值表征不同微生物群落对 Biolog 碳源的

整体利用能力，灰潮土 24 h 内各处理 AWCD 值很小，

表明在 24 h 内 Biolog 碳源未被利用或利用很小，24 

~ 72 h 的 AWCD 值线性增大，此期间 Biolog 碳源被

大幅度利用；整个培养期内，均是 S 处理的 AWCD

值最小，SM 处理与 SC 处理均远大于 S 处理，接种

蚯蚓处理（SE、SME、SCE）均大于相应未接种蚯

蚓处理（S、SM、SC，图 1a）。典型红壤 24 h 内各

处理 AWCD 值同样很小，24 ~ 72 h 的 AWCD 值线

性增大，此后趋于稳定；整个培养期均是 S 处理的

值最小，而 SM 处理与 SC 处理的值大于 S 处理，   

且 SC 处理的值又远大于 SM 处理；接种蚯蚓处理

（SE、SME）大于相应未接种蚯蚓处理（S、SM），

而 SCE 处理与 SC 处理在整个培养期内相差不大（图

1b）。 
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2.3  微生物碳代谢多样性 

微生物群落碳代谢差异通过主成分分析方法进

行，灰潮土主成分分析提取两个因子，因子 1 代表了

31 种碳源（变量）43.4% 的变异，因子 2 代表了 31

种碳源（变量）30.5% 的变异，其中与因子 1 和因子 2

相关性较大的碳源列于表 2；典型红壤主成分分析也

提取两个因子，因子 1 代表了 31 种碳源（变量）43.6% 

的变异，因子 2 代表了 31 种碳源（变量）26.4% 的变

异，其中与因子 1 和因子 2 相关性较大的碳源列于表

2。 

两种土壤各处理主成分分析因子得分作图可得载

荷图（图 2），灰潮土不同处理微生物群落 Biolog 碳源

利用表现出明显分异，其中 S 处理在因子 1 与因子 2

上得分均最低，SM 处理与 SC 处理在因子 1 上得分均

远大于 S 处理，接种蚯蚓处理（SE、SME、SCE）在

因子 1或因子 2 上要大于相应未接种蚯蚓处理（S、SM、

SC）（图 2a）。典型红壤 S 处理在因子 1 上得分最低，

SM 处理与 SC 处理在因子 1 上得分均大于 S 处理，接

种蚯蚓处理（SE、SME）在因子 1 与因子 2 上大于相

应未接种蚯蚓处理（S、SM）；SCE 处理在因子 1 上大

于 SC 处理，而在因子 2 上相反（图 2b）。各处理得分

差异表明与因子 1、因子 2 相关的碳源利用上产生差

异。 

2.4  Biolog 基质利用丰富度（S）和多样性指数（H） 

Biolog 基质利用丰富度指微生物群落在培养期内

可利用的碳源数，间接表征微生物群落的组成与复杂

程度。由图 3 可知，在全培养期不论何种土壤，各处

理的 S 值均逐渐增大并接近恒值；处理间均是 S 处理

的 S 值最低，SM 处理和 SC 处理的 S 值远大于 S 处理；

接种蚯蚓处理的 S 值均大于相应未接种蚯蚓处理的 S

值（图 3）。 

两种土壤中除 S 处理外，在全培养期的 H 值均

随时间而增大，而 S 处理的 H 值均是早期由大而减

小，随后再增大（图 4）；灰潮土 72 h 以及典型红壤

48 h 后，处理间关系均趋于稳定，即 S 处理的 H 值

最小，而 SM 与 SC 处理的 H 值大于 S 处理的，接种

蚯蚓处理的 H 值均大于相应未接种蚯蚓处理的（图

4）。 
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图 1  不同处理下 Biolog 平均吸光值日动态（a 灰潮土, b 典型红壤） 

Fig. 1  Dynamics of average well color density under different treatments 
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表 2  主成分分析中与因子 1 和因子 2 相关性较大的碳源（相关系数 r 绝对值＞0.7） 

Table 2  Carbon sources with high correlation coefficients on component one and component two in principal component analysis with 31 carbon sources 

灰潮土 典型红壤 

因子 1  因子 2 因子 1  因子 2 

碳源 相关系数 碳源 相关系数 碳源 相关系数 碳源 相关系数 

ß-甲基-D-葡萄糖苷 0.748 I-赤藻糖醇 0.751 ß-甲基 D-葡萄糖苷 0.910 I-赤藻糖醇 0.738 

D-半乳糖内酯 0.938 衣康酸 0.707 D-半乳糖内酯 0.851 丙酮酸甲脂 0.865 

D-木糖 0.851 L-苯基丙氨酸 0.818 D-木糖 0.816 y-羟基丁酸 0.778 

D-甘露醇 0.828 吐温 80 0.744 N-乙酰基-D-葡萄胺 0.812 衣康酸 0.727 

D-纤维二糖 0.820 a-环式糊精 0.764 D-纤维二糖 0.932 L-苯基丙氨酸 0.926 

葡萄糖-1-磷酸盐 0.846 肝糖 0.779 葡萄糖-1-磷酸盐 0.866 L-苏氨酸 0.820 

a-D-乳糖 0.755   a-D-乳糖 0.760   

D-半乳糖醛酸 0.907   D,L-a-甘油 0.843   

D-苹果酸 0.723   D-半乳糖醛酸 0.827   

腐胺  0.888   D-苹果酸 0.833   

L-天冬酰胺酸 0.819   腐胺 0.781   

L-丝氨酸 0.733   L-天冬酰胺酸 0.732   

吐温 40 0.739   2-羟苯甲酸 0.910   

    吐温 40 0.703   

    肝糖 0.716   
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图 3  不同土壤微生物群落 Biolog 基质利用丰富度（a 灰潮土，b 典型红壤） 

Fig. 3  Biolog substrate utility richness of soil microbial community in different soils 
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图 2  各处理在 31 种碳源利用主成分分析所提取公因子上的载荷图（a 灰潮土，b 典型红壤） 

Fig. 2  Ordination plots produced from PCA of all soils 
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3  讨论与结论 

两种供试土壤的质地和有机碳含量差异较大，典

型红壤黏粒含量是灰潮土的 3 倍以上，由于黏粒吸附

的土壤有机质常因物理性保护而免于被微生物降解
[25]，因此尽管典型红壤有机碳含量远高于灰潮土（约

3 倍），但其 MBC 含量和 BR 值与灰潮土差异不大。

已知土壤“年轻微生物”的 qCO2值常要高于“年老微

生物”的[26]，典型红壤 qCO2值低于灰潮土表明两种土

壤微生物群落的土壤有机碳利用方式不同，进而反映

二者在组成上的差异。土壤微生物群落的结构与功能

反映了生物寄居基质与非生物因素间相互作用，其中

最重要的是可利用有机底物质量[27]，两种土壤在相同

植物残体施用下土壤活性有机质含量和组成产生分

异，进而使土壤 MBC、BR 和 qCO2不同。 

植物残体施入土壤后，增加了土壤微生物的能量

与营养来源，导致两种土壤 SM 和 SC 处理的 MBC 含

量与 BR 值迅速增加或增大，与他人的结果一致[28-29]。

qCO2值是 BR 和 MBC 的比值，较小的 qCO2值反映了

土壤微生物将更多的有机质用于自身增殖，反之将更

多的有机质用于生命活动；试验灰潮土中施用玉米秸

秆和在典型红壤中施用玉米秸秆与三叶草均使 qCO2

值增大，表明微生物群落活性的提高，而灰潮土 SC

处理的qCO2值低于S处理的原因可能是三叶草施入土

壤后，由于碳氮比低并且灰潮土原有机碳含量也低，

因此供应土壤微生物的能量物质相对不足，促使微生

物将更多的有机质用于自身增殖所致。已有的文献表

明玉米和小麦秸秆还田有助于增加土壤细菌总数、荧

光假单胞菌和放线菌的数量[30]，同时植物残体生化质 

量会影响土壤微生物活性与群落组成[31-33]，土壤微生

物对植物残体的分解利用易受植物残体氮素供应的限

制，一般认为土壤微生物对碳氮比低的植物残体更易

利用，两种供试植物残体碳氮比差异明显，当其进入

土壤后土壤微生物群落不同种属微生物的增殖不一

致，导致微生物群落组成与结构发生变化，因而使

MBC、BR、AWCD、S 值与 H 值等产生分异。 

蚯蚓常被称为“生态系统工程师”[34]，它们通过

取食或混合植物残体和土壤来影响植物残体的分解与

转化[35]，通过形成蚓穴和蚓粪并在其中浓缩有机化合

物而影响土壤结构，也通过有机质的再分布与加工过

程直接或间接影响微生物组成、丰富度和活性[36]。蚯

蚓通过蚓粪内微生物的富集并释放到土壤中而增加特

定类群土壤微生物数量[37]。供试蚯蚓为威廉腔环蚓

（Metaphire guillelmi），体型较大，对土壤的混合与吞

咽能力较强，可通过改变土壤微生境及直接摄食微生

物而影响土壤微生物组成、功能与活性[38-39]。尽管蚯

蚓活动对 MBC 的影响不显著，却显著影响 BR、qCO2

及 AWCD 值，这与他人的试验结果类似[40-41]。Biolog

主成分分析表明接种蚯蚓后土壤微生物碳源利用方式

发生显著变化，体现在 S 值和 H 值增大，尤其不施植

物残体接种蚯蚓时。试验中由于实验方法所限，不能

测定接种蚯蚓对植物残体残留的影响，但在试验结束

进行土壤样品预处理时发现接种蚯蚓使可见植物残体

的残留明显减少，与前人的报道一致[42]。 

综上所述，两种植物残体施入土壤均会显著提高

MBC 和 BR 值，Biolog 测定也表明施入植物残体可增

加 AWCD 值，同时改变了土壤微生物区系组成，使微

生物群落多样性增加；在两种土壤中无论是否施用植

0      24      48      72     96    120   144        0      24      48      72     96    120   144   

培养时间（h）                                 培养时间（h） 
 

图 4  不同土壤微生物群落多样性指数（a 灰潮土，b 典型红壤） 

Fig. 4  Diversities of microbial community in different soils 
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物残体，接种蚯蚓均有助于提高 BR 和 AWCD 值，改

变土壤微生物碳源利用方式，使 S 值和 H 值增大。土

壤微生物群落特性变化受蚯蚓作用和土壤类型及植物

残体间交互作用的影响。 
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Earthworm Effects on Microbial Characteristics in Different Soils  

Under Different Plant Debris Inputs  
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（1 College of Resources and Environmental Science, Nanjing Agricultural University, Nanjing  210095, China; 

 2 Institute of Agricultural Resources and Environment, Jiangsu Academy of Agricultural Sciences, Nanjing  210014, China) 

 

Abstract： An experiment was conducted to investigate the effects of earthworm activity on soil microbial community structure and activity 

under different plant debris inputs in different soils, the soil macro-aggregate were destroyed completely before the start of experiment. A soil with 

high-silt content and a soil with high-clay content were chosen to be tested. The debris was maize straw with high carbon to nitrogen ratio and white 

clover debris with low carbon to nitrogen ratio while the earthworm used was Metaphire guillelmi for test. The results indicated that earthworm had 

no significant effect on soil microbial biomass carbon. Earthworm increased soil basil respiration (BR) significantly under different plant debris inputs 

in different soils, especially under no plant debris input. The qCO2 were increased at the presence of earthworm under no debris or white clover debris 

input, while the qCO2 were decreased at the presence of earthworm under maize straw input. The AWCD (average well color development) and 

substrate richness (S) and biodiversity index (H) were increased at the presence of earthworm, and the change was more obvious under no debris input. 

Soil microbial community structure changed significantly at the presence of earthworm. Earthworm had interactive effects on soil microbial 

characteristics with soil and plant debris types. 

Key words:  Soil, Plant debris, Earthworm, Microbe 

 


