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摘  要：随着华北地区水资源持续短缺，雨养农业可能是当地粮食生产的趋势之一，因而明确雨养农业对土壤

质量影响将为预估作物产量变化提供基础。本研究以河南省封丘县潮土 4种不同利用类型的土壤为平台，探讨长期雨

养农地(雨养地)和传统灌溉农地(传统地)上土壤酶活性和微生物功能多样性的差异，并将其与邻近荒地和林地进行比

较。除脱氢酶活性为雨养地比传统地低 24% 外，蔗糖酶、脲酶及碱性磷酸酶活性在雨养地和传统地间均相当，但比林

地和荒地高 36% ~ 149%；基于 Biolog分析的参数，包括平均吸光值(AWCD)及功能多样性指数，在不同处理间没有显

著性差异，但主成分分析发现雨养地的碳源利用能力与传统地和林地比较接近，而与荒地相差较大，主要表现在利用

羧酸类和氨基酸类物质的不同上，这可能与荒地较高 pH 及雨养地、传统地、林地根系有可能分泌羧酸类和氨基酸类

物质有关。本研究结果表示，在潮土上即使经过连续 16 年的雨养农业后，土壤酶活性和微生物功能多样性的变化很

小，结果从土壤质量变化角度预示在当地实行雨养农业的可能性。 
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黄淮海平原是我国最大的平原，是集约化小麦-
玉米一年两熟轮作种植区，也是我国重要的粮食主产

区，粮食播种面积占全国总面积的 20% 左右，粮食
产量约占全国总量的 23%[1]。然而，该地区的降水并

不能完全满足中高产水平的小麦、玉米生长需求。为了

满足作物生长需要，全年需灌溉水量达 2 850 m3/hm2

左右[2]。随着水资源的持续短缺，雨养或少灌可能是

将来该区域粮食生产的一大趋势。有关雨养对作物产

量影响的研究已经比较多。孙芳等[3]研究发现，在考

虑适应措施的条件下，雨养小麦在中国大部分地区并

不脆弱，出现增产现象。而成林等[4]利用河南省小麦

和水稻的历史观测资料，研究发现，雨养小麦模拟产

量和水稻增产潜力均呈减少趋势。我们猜测导致作物

产量变异的原因除了与灌溉有关，还有可能与雨养导

致的土壤质量变化有关。Urama[5]对尼日利亚东南部

长期雨养地和灌溉地研究发现，与雨养相比，灌溉导

致了农地在土壤性质上的退化，主要表现为土壤养分

含量的降低。Langer等[6]对苏丹 3个半干旱地区长期
灌溉和雨养条件下的高粱-芝麻轮作区土壤酶活性进

行研究，发现土壤碱性磷酸酶、蛋白酶、β-葡萄糖苷
酶的活性表现出不同的变化规律。然而国内有关长期

雨养的研究过多关注作物的产量变化，很少关注土壤

性质的变化。 
基于 Biolog 方法获取的土壤微生物群落信息及

其功能多样性被认为是用来表征土壤性质转变过程

及其生态功能的重要而又敏感指标[7]；土壤酶活性同

样能表征土壤微生物的功能多样性，同时又是土壤质

量变化的敏感指标之一[8]。因此，本研究的主要目的

为系统比较长期雨养与传统灌溉条件下的小麦-玉
米轮作地土壤微生物功能多样性及酶活性变化，并

将其与邻近的长期林地和荒地进行比较，研究结果

可望为挖掘潮土长期雨养导致的土壤质量变化提供

基础数据，为阐明长期雨养导致的作物产量变异提供

理论基础。 

1  材料与方法 

1.1  研究地点和样品采集 
研究地点位于河南省封丘县的中国科学院封丘
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农业生态试验站内(35°01′N，114°24′E)。该试验站的
海拔高度为 67.5 m，具有典型的季风气候。年平均气
温 13.9℃，7月份最高(27.2℃)，1月份最低(–1.0℃)；
年平均降雨量 597 mm，其中 57% 集中在夏季的 7、
8、9三个月，而 11和 12月份最少(平均大约 22 mm)。
土壤类型主要为发育于黄河冲积母质的潮土(中国土
壤系统分类)。试验站内设有 4 种不同土地利用方式
的试验区，每试验区占地面积 0.67 hm2以上，分别为：

①长期雨养农地(雨养地)：种植作物为小麦-玉米轮
作，作物生长所需水分仅来源于降水或/和地下水补
充；除此外，其他所有田间管理模式均与当地农民一

致，施肥量居当地农户中等水平，即玉米和小麦氮肥

均为 N 210 kg/hm2(小麦 60% 为基肥，40% 为翌年
返青期追施；玉米则 40% 为拔节期追施，60%为孕
穗期追肥)；磷钾肥拔节期一次性施入，施用量均为
P2O5 157.5 kg/hm2，K2O 105 kg/hm2；已连续进行 16
年；②传统灌溉农地(传统地)：灌溉量视当年降水情
况而定，一般小麦灌水 2 ~ 3 次，玉米灌水 1 ~ 2 次，
每次 900 ~ 1 200 m3/hm2；田间其他所有管理模式均

与雨养地一样，已连续进行 20 年；③荒地：自然抛
荒，没有人为补充任何水肥；已连续抛荒 20年，采样
时发现零星生长的杂草为剪股颖(Agrostideae Dumort)；
④林地：主要生长有银杏(Ginkgo biloba L.)和刺槐
(Robinia pseudoacacia L.)等树种，已连续进行 22年；
没有人为补充任何水肥。  

本研究土壤样品采集于 2012年 4月 1日，采集
上述 4个试验区的表层 0 ~ 20 cm，每试验区 4个重
复，每个重复样品由大约 100 m2范围内的随意 5个
采样点混合而成。采集样品分成两部分，一部分过

2 mm湿筛后于 4℃ 保藏，用于测定土壤生物性质；
另一部分风干后，过 20目和 100目的筛子，用来测
定土壤化学性质。 
1.2  土壤性质测定 
1.2.1  土壤基本化学性质    pH 采用 pH 计法测
定，水土比为 5︰1；有机质采用重铬酸钾容量法测
定[9]。 
1.2.2  土壤酶活性    土壤蔗糖酶活性、脲酶活性、
碱性磷酸酶活性、脱氢酶活性分别采用 3，5-二硝基
水杨酸比色法[10]、靛酚蓝比色法[10]、磷酸苯二钠比

色法[11]、三苯基四唑氯化物比色法[12]测定。蔗糖酶活性

以 glucose mg/(kg⋅d) 表示，脲酶活性以NH4
+-N mg/(kg⋅d) 

表示，碱性磷酸酶活性以 phenol mg/(kg⋅h) 表示，脱
氢酶活性以 TPF mg/(kg⋅d) 表示。  
1.2.3  微生物群落水平生理特征    微生物群落水
平生理特征采用 Eco Biolog 方法测定。称取相当于

烘干土重的 2.50 g 新鲜土壤置于灭菌的 50 ml 0.85% 
的生理盐水，180 r/min 振荡 30 min。静置10 min 后，
吸取上清液用无菌生理盐水稀释 500 倍。用 8 通道加
样器向 Biolog ECO 板(BIOLOG， Hayward，CA，USA)
中分别添加 150 μl 稀释后的悬液。每个土壤样品做 3 
个重复。25℃ 恒温避光培养，分别在 24、48、72、96、
120、144、168 h 后使用 Biolog EmaxTM 读板仪读取
各孔在 590 nm 波长下的光吸收值[13]。 

计算平均吸光度变化(average well colour develop-
ment, AWCD)，该参数能表征微生物群落的代谢活性，

计算公式为：
( )1

31
i AA A

AWCD
−

= ∑  

式中：Ai为第 i 孔的相对吸光度值，AA1为空白对照；

Shannon 指数(H)反映微生物的丰富度，Simpson 指
数(D)反映群落内常见物种的优势度，McIntosh 指数
(U)表示微生物利用底物的一致性[14]。利用 96 h获取
的吸光度值计算： 

( )Ini iH P P= − ⋅∑  

( )21 iD P= −∑  

( )2
iU n= ∑  

式中：Pi 为第 i  孔的相对吸光值与整个平板相对吸
光值总和的比率，ni 是第 i 孔的相对吸光值。 

1.3  统计分析 
采用一元方差分析进行不同处理间的差异显著

性分析；多重比较采用  LSD 法进行显著性检验
(P<0.05 和 P<0.01)；相关性分析采用 Pearson 相关
性分析，整个数据处理过程采用 SPSS16.0 和Excel 
软件完成。 

将 Eco Biolog 微平板上的 31 种碳源分成 6 大
类，分别为羧酸类、碳水化合物类、氨基酸类、聚合

物类、胺类、酚酸类，选取培养 96 h 的光吸收值进
行主成分分析，比较不同碳源与主成分 1(PC1)和主
成分 2(PC2)的相关性，同时分析 PC1和 PC2与土壤
pH或有机质含量的相关性。 

2  结果与讨论 

2.1  土壤 pH和有机质 
表 1 结果表示，pH 及土壤有机质在雨养地与传

统地之间均没有显著性差异，但是二者的 pH与荒地
间有显著差异，有机质含量与林地间有显著差异。荒

地的 pH在 4个处理中最高；有机质含量在荒地和林
地间没有显著性差异，但它们均低于雨养地和传统

地，其中林地的有机质含量在 4个处理中最低，比雨
养地和传统地分别低 20% 和 16%。 
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表 1  长期雨养对土壤 pH 和有机质含量的影响 
Table 1  Soil pH and organic matter influenced by long-term 

rain-fed agriculture 

处理 pH 有机质(g/ kg) 

雨养地 8.29 ± 0.14 b 14.79 ± 0.54 a 

传统地 8.32 ± 0.05 b 14.24 ± 0.59 ab 

荒地 8.68 ± 0.04 a 13.38 ± 0.27 bc 

林地 8.27 ± 0.05 b 12.30 ± 1.23 c 
注：表中数据为平均值±标准差，同列数据小写字母不同表

示处理间在 P<0.05水平上差异显著，下表同。 

 
长期施用化肥可降低土壤 pH[15]。本研究中雨养

地和传统地的施肥量和施肥种类等条件均一致，它们

的 pH 没有表现出显著性差异；荒地较高的 pH 可
能与其长期没有肥料来源及有机质含量较低、较少植

被覆盖有关；尽管林地也没有长期人为施肥，有机质

含量亦与荒地类似，但其 pH 却比荒地低、与雨养
地和传统地相似(表 1)，这是因为林地土壤表层聚集
的枯枝落叶，在微生物的作用下分解，向表层土壤释

放各种有机酸，从而显著降低了表层土壤的 pH，而
荒地因为较少的植被覆盖减少了根系分泌物的存在，

而根系分泌物的存在可以降低土壤的 pH[16]，故荒地 
pH 要高。 

土壤有机质含量高低取决于土壤原有有机质的

矿化和外源有机物的补充(植物残体、根系分泌物、
肥料等)[17]。雨养地与传统地的有机质含量没有显著性

差异，预示多年雨养农地进入土壤的有机物料量类似

和/或有机质的矿化速率类似；荒地比较低的有机质含
量表示潮土多年抛荒可导致土壤质量下降，这显然与

有机物料补充减低有关。一般认为林地土壤的有机质

含量显著高于农用地[18]，这与我们获取的结果相矛

盾。但 Zak 等[19]发现，从农地转变成林地的初始 10 
年，土壤有机碳含量逐步下降，然后在接下的 50 年持
续增加。他们认为林地土壤有机碳含量明显增加需要 
10 ~ 40 年的持续植林。本研究林地持续生长了 22 
年，可能还没到导致土壤有机碳含量增加的植林拐点。 
2.2  土壤酶活性 

雨养地的蔗糖酶、脲酶及碱性磷酸酶活性均与传

统地相当，但脱氢酶活性比传统地低 24%；其中雨养
地和传统地的蔗糖酶和脱氢酶活性分别比荒地和林

地高 36% ~ 106% 和 48% ~ 149%、碱性磷酸酶活性
只比林地高 71% ~ 85%，但脲酶活性在 4个处理间没
有显著性差异(表 2)。因此总体来说，本研究测定的
4种酶活性在林地最低。 

表 2  长期雨养对土壤酶活性影响 
Table 2  Effects of long-term rain-fed agriculture on enzymatic activities 

处理 蔗糖酶 
(glucose, mg/(kg⋅d)) 

脱氢酶 
(TPF, mg/(kg⋅d)) 

脲酶 
(NH4

+-N, mg/(kg⋅d)) 
碱性磷酸酶 

(phenol, mg/(kg⋅h)) 

雨养地 23 034.7 ± 1 713.4 a 9.0 ± 0.5 b 840.0 ± 17.7 a 77.85 ± 3.44 a 

传统地 22 208.6 ± 755.0 a 11.2 ± 1.0 a 822.2 ± 36.4 a 84.42 ± 4.15 a 

荒地 16 276.1 ± 388.8 b 6.1 ± 1.9 c 657.7 ± 33.1 a 77.69 ± 4.57 a 

林地 11 183.0 ± 1 053.0 c 4.5 ± 0.7 c 829.2 ± 213.0 a 45.53 ± 6.95 b 

 
在本研究中，雨养地在蔗糖酶、脲酶、碱性磷酸

酶活性上并没有和传统地表现出显著差异，说明潮土

经过 16 年雨养农业后，并没有对有机碳的累积与分
解、有机氮的水解、磷的有效性产生显著影响。而雨

养地在脱氢酶含量上显著低于传统地，说明土壤水分

可能刺激了脱氢酶的活性，这与刘岳燕等[20]的研究

结果一致。林地比较低的酶活性也可能是导致该地有

机质含量低的原因(表 1)。 

2.3  微生物群落代谢活性及功能多样性 
由图 1 可以看出，随培养时间的延长，平均吸光

值(AWCD)逐渐增加，但增幅却逐渐下降，96 h 后 
AWCD 值增长趋于平缓，144 h 后基本稳定，因为当
能被利用的碳源消耗尽后，AWCD 值不再增加。雨养
地与传统地的平均 AWCD 值随培养时间变化的曲线
基本重合，荒地和林地的曲线也基本重合，但在 48 h 

和 72 h 之间其数值小于雨养地和传统地；96 h 的 AWCD 
值及 3 个功能多样性指数(即 Shannon、Simpson 和 
McIntosh 指数)在 4 个处理间均没有显著性差异(表 3)。 

 

图 1  微生物群落平均吸光值随时间变化 
Fig. 1  Kinetics of average well colour development (AWCD) of soil 

microbial communities 
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表 3  微生物群落平均吸光值和群落底物代谢功能多样性指数 
Table 3  Average well-color development(AWCD), functional diversity indexes of soil microbial community 

处理 AWCD Shannon指数 Simpson 指数 McIntosh指数 

雨养地 0.985 ± 0.074 a 3.076 ± 0.084 a 0.961 ± 0.001 a 6.022 ± 0.395 a 

传统地 1.013 ± 0.064 a 3.093 ± 0.038 a 0.961 ± 0.001 a 6.164 ± 0.355 a 

荒地 0.888 ± 0.110 a 3.126 ± 0.033 a 0.958 ± 0.001 a 5.616 ± 0.559 a 

林地 0.858 ± 0.104 a 3.126 ± 0.029 a 0.958 ± 0.003 a 5.429 ± 0.484 a 

 
上述研究结果表示，4个处理的碳源利用能力只有在
短时间内有差别，同时也反映了 4 个处理可供微生
物快速利用的碳源含量均比较低。 

雨养地和传统地因为同为小麦-玉米轮作地，除
灌水量不同，其他农用措施、种植作物均相同，而对

于由于水分变化导致的土壤微生物群落功能多样性

的变化，前人研究结果不一。Yang 等[21]研究发现，

水分条件变化显著影响水稻土土壤微生物的功能多样

性，淹育处理的 Biolog 平均吸光值较大，表明淹育
环境能使土壤微生物对底物利用能力增加，土壤碳素

周转的加快，促进有机质的分解。张雷[22]对大豆种植

土壤的研究发现，在干旱、自然水、充足水 3 个处理
中，干旱处理区的 Biolog 微平板的 AWCD 值最高，
自然水处理次之，充足水最低，因为大豆田根系微生

物不同于水稻田根系微生物，多以好气性菌群为主，

适宜的水量和通气状况促进了根系菌群发挥作用，因

此干旱区土壤微生物表现出高的代谢活性。这与本研

究的 AWCD 值在雨养地与传统地之间相差不大相
矛盾(图 1，表 3)，其原因可能与本研究的雨养地与
传统地之间含水量差别不像以上研究那样极端有关。 
主成分分析结果表示，PC1 和 PC2 分别解释变量

方差的 40.8% 和 34.1%，累积方差贡献率达74.9%，
从感官上来看，无论是基于 PC1 还是 PC2，荒地与

其他 3 个处理相差比较远，而雨养地、传统地和林
地之间比较接近(图 2)，表示荒地与其他 3 个处理在
利用碳源的能力上存在一定差异。相关性分析结果发

现，氨基酸类与 PC1 显著相关，羧酸类与 PC2 显
著相关(表 4)。上述结果表示荒地与其他 3 个处理的
差别主要在于利用氨基酸类和羧酸类物质的不同。

Grayston 等[23]发现碳源在不同处理间的不同利用能

力主要由于相应碳源的额外添加所致。本研究结果中

雨养地、传统地、林地利用氨基酸类和羧酸类物质比

荒地明显，说明前 3 个处理可能已经分泌其中一些
物质。已有报道表示，根系分泌物中含有一些氨基酸

类和羧酸类物质[24]。显然，没有种植任何作物、只

有零星杂草分布的荒地中的根系分泌物肯定低于种

有作物(植物)的雨养地、传统地、林地。 

2.4  测定参数之间相关性分析 
土壤有机质与 4 种酶活性、AWCD 及 3 个功

能多样性指数均呈显著正相关，4 种酶活性相互之间
基本上均互为相关，只有脲酶与碱性磷酸酶之间没有

显著相关性；AWCD 与 3 个功能多样性指数之间互
为相关(表 5)。该结果表示土壤酶活性及微生物群落
的代谢活性及其功能多样性均受制于土壤有机质变

化。土壤 pH 与脲酶呈显著负相关，而与 PC1 呈显
著正相关。 

 

图 2  土壤微生物碳源利用特性的主成分分析 (PCA) 
Fig. 2  Principal component analysis (PCA) of carbon utilization of soil microbial community 
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表 4  不同碳源与 PC1 和 PC2 的相关系数 
Table 4  Coefficients of correlation between various carbon sources 

and PC1 and PC2 

主要碳源 PC1 PC2 

羧酸类 0.251  0.918** 

碳水化合物类 0.339  0.352 

氨基酸类 0.926**  0.245 

多聚物类 –0.035 –0.042 

酚酸类 0.05  0.106 

胺类 0.23  0.221 

注：表中 ** 表示相关性达到 P<0.01 显著水平。 

有关土壤有机质与土壤微生物性质之间呈显著

正相关的报道已经很多，比如，Hu 等[25]研究发现，

长期施肥可以通过增加土壤有机质含量显著影响土

壤微生物指标(微生物生物量碳、基础呼吸、蔗糖酶
活性、微生物代谢熵)。Zhao 等[26]研究发现类似结

果。一般来说，所有能增加土壤有机质含量的管理

措施，均有可能增加土壤酶活性及微生物功能多样

性[25–26]，这可能是由于供微生物利用的碳源增加的

原因。因此，本研究条件下土壤生物性质在不同处理

间的变化主要是由于相应的有机质变化所导致。 

表 5  土壤化学性质、酶活性以及微生物群落功能多样性之间的线性相关系数 
Table 5  Correlation coefficients between soil chemical properties, enzyme activities and Biolog (96 h) 

 pH 有机质 蔗糖酶 脱氢酶 脲酶 碱性磷酸酶 AWCD Shannon指数 Simpson指数 McIntosh指数

有机质 –0.017 1         

蔗糖酶 –0.173 0.731** 1        

脱氢酶 –0.327 0.619* 0.862** 1       

脲酶 –0.628** 0.529* 0.729** 0.804** 1      

碱性磷酸酶 0.254 0.627** 0.816** 0.664** 0.386 1     

AWCD –0.167 0.794** 0.574 0.609* 0.610* 0.531 1    

Shannon指数 –0.280 0.654* 0.549 0.572 0.596* 0.469 0.873** 1   

Simpson指数 –0.269 0.704* 0.591* 0.620* 0.620* 0.516 0.890** 0.995** 1  

McIntosh指数 –0.117 0.799** 0.539 0.569 0.575 0.515 0.988** 0.792** 0.813** 1 

PC1  0.588* 0.363 0.014 –0.074  –0.190 0.184 0.482 0.292 0.281 0.528 

PC2 –0.412 0.297 –0.051 0.067 0.352 –0.094 0.521 0.629* 0.624* 0.468 

注：** 表示相关性达到 P<0.01显著水平，* 表示相关性达到 P<0.05 显著水平。 

 
土壤酶活性在不同处理间存在显著性差异 (表 

2)，而 AWCD 值及功能多样性指数在不同处理间没
有显著性差异(表 3)。也就是说，不同处理间酶活性
的显著性差异并没有在 Biolog 数据分析上反映出，
原因包括：①表征土壤功能的各参数对有机质变化的

敏感性可能不同；②微生物生物量大小也是决定不同

处理间功能多样性差别的主要原因。Yan 等 [27]和 
Chodak 等[28]研究发现，微生物生物量从 35 mg/kg 
增加至 105.6 mg/kg 范围内时，利用 Biolog 方法测
定的微生物功能多样性随着微生物生物量的增加而

增大，如果微生物生物量进一步扩大，则功能多样性

变化很少。本研究 4 个处理的微生物生物量均超过 
105.6 mg/kg(雨养地、传统地、荒地、林地的含量分
别为 399、365、264、146 mg/kg)，这可能也是导致 
AWCD 值及功能多样性指数在不同处理间没有显著
性差异的主要原因；③Biolog 作为检测微生物群落
水平生理特征的分析方法，利用 31 种碳源作为培养
基进行培育获取结果，实际上只包含非常有限的微生

物群落[29]，并不能提供关于原位微生物群落的相关

信息[30]。 

本研究结果同时表示 PC1 只与土壤 pH 呈显
著正相关(表 5)，表示由不同土地利用方式导致的土
壤酸碱度变化影响微生物群落水平生理特征。我们的

研究结果与 Niklińska 等[31]研究结果相一致，他们发

现影响基于 Biolog 方法获取的微生物活性和群落
水平生理特征的最重要因素为土壤pH，他们同时建
议 Biolog 方法或许为研究酸化或碱化土壤群落组
成变化的最为实用方法。然而，Niklińska 等[31]报道

的结果中，土壤 pH 与所有基于 Biolog 结果计算参
数均有显著相关性，而本研究中 pH 只与 PC1 显著
相关，这可能与不同处理间 pH 相差幅度较小有关
(8.27 ~ 8.68，表 1)，而 Niklińska 等[31]研究中土壤 pH 
变化幅度为 3.0 ~ 6.6。在 2.3 部分我们已经讨论过
荒地与雨养地、传统地、林地利用碳源能力不同主要

可能与后 3 个处理中的根系能分泌氨基酸类和羧
酸类物质有关，而这 2 类酸又有降低土壤 pH 作
用[24]。因此，导致荒地与雨养地、传统地、林地利

用碳源能力不同的原因可能为根系分泌物与 pH 变
化相互作用的结果，也可能是其中某一因素重点作用

的结果。 
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3  结论 

在封丘地区潮土上，经过 16 年连续雨养农业后
(雨养地)，土壤蔗糖酶、脲酶、碱性磷酸酶活性、微
生物群落代谢活性及其功能多样性与传统灌溉农地

(传统地)均没有显著差异，只有脱氢酶活性显著低于
传统地；但雨养地和传统地酶活性均显著高于邻近的

荒地和林地。相关性分析表明土壤有机质与上述所有

生物性质均呈显著正相关。主成分分析发现荒地的碳

源利用能力有别于雨养地、传统地和林地，并且这差

别主要表现在利用羧酸类和氨基酸类物质的不同，这

可能与荒地较高 pH 及雨养地、传统地、林地根系
有可能分泌羧酸类和氨基酸类物质有关。 
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Effects of Long-term Rain-fed Agriculture on Soil Enzyme Activities 
and Microbial Functional Diversity in Fluvor Aquic Soil 
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Experimental Station of Agro-Ecosystem in Fengqiu, Nanjing  210008, China; 2 University of Chinese Academy of Sciences, 
Beijing  100049, China) 

 

Abstract: With aggravating water shortage in North China, rain-fed agriculture will become one of the trends of local food 

production. Therefore clarifying rain-fed agriculture effect on soil quality can provide a basis to estimate the change of crop yield. 

This study investigated soil enzyme activities and microbial functional diversities between long-term rain-fed farmland and 

traditional irrigated farmland and compared with nearby wasteland and woodland under four kinds of land use types of fluvor 

aquic soil in Fengqiu County, Henan Province. The dehydrogenase activity in rain-fed farmland decreased by 24% compared to 

irrigated farmland, however, the invertase, urease, alkaline phosphatase activities did not significantly differ from each other 

(P>0.05) and was higher than woodland and wasteland by 36% – 149%. There were no significant differences in Biolog 

parameters including average well-color development and functional diversity indexes of soil microbial community. But the 

principal component analysis indicated that the ability of carbon source utilization in rain-fed farmland was close to irrigated 

farmland and woodland, but was greatly different from wasteland. The difference mainly attributed to different use of carboxylic 

acids and amino acids, which was probably related to higher pH in wasteland, as well as carboxylic acids and amino acids 

excreted from roots in rain-fed farmland, irrigated farmland and woodland. The results demonstrated that little change in soil 

enzyme activities and microbial functional diversity after 16 years’ rain-fed agriculture in fluvor aquic soil, indicating the 

feasibility of local rain-fed agriculture in the perspective of soil quality change. 

Key words: Long-term rain-fed farmland, Soil enzyme activities, Biolog, AWCD, Microbial functional diversity 
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