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摘要：为研究喀斯特退耕地不同植物根际土壤碳氮水解酶活性的空间分布特征，采用喀斯特区域农田表层土壤，选择当地粮食

作物玉米、牧草苜蓿及弃耕后常见草本植物莎草，进行室内根盒培养试验。 利用根际土壤原位酶谱分析技术，研究不同植物根

际与非根际土壤 β⁃葡萄糖苷酶（βＧ）和 Ｎ⁃乙酰氨基葡萄糖苷酶（ＮＡＧ）活性的分布模式。 结果发现：１）３ 种植物在根尖和根伸

长区都存在酶活性热点区，最大根际酶活性热点区范围为苜蓿＞莎草＞玉米；２）玉米 βＧ 和 ＮＡＧ 根际酶活性热点范围在根尖与

根伸长区范围相近约为 １．１３ ｍｍ，苜蓿根际 βＧ 热点区范围是根伸长区（１．９８ ｍｍ）＞根尖（１．１９ ｍｍ），而 ＮＡＧ 热点区范围是根尖

（０．９１ ｍｍ） ＞根伸长区（０． ５９ ｍｍ），莎草根际 βＧ 和 ＮＡＧ 活性热点区范围均是根尖（１． ３８—１． ８６ ｍｍ） ＞根伸长区（０． ９３—
１．１６ ｍｍ）；３）豆科植物苜蓿的根系和根际微生物偏好碳需求，这可能与豆科植物的固氮功能有关，缓解氮养分需求；而莎草根

系和根际微生物偏好氮养分，这与喀斯特土壤氮养分限制有关。 总体上，苜蓿根际酶活性热点范围最广，根系和根际微生物偏

好碳需求，而且其特有的固氮功能可缓解氮养分需求，对于喀斯特生态恢复效果更好。 本研究的土壤原位酶谱法可为在根际酶

活性热点区范围进行微生物养分获取机制提供定量依据。
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植物根际是植物与土壤微生物相互作用最活跃的界面，是研究根系与土壤微生物养分获取机制的热点场

所［１］。 在根际，受根系分泌物影响，土壤微生物大量富集，植物和微生物分泌的土壤酶能高效催化土壤有机

质分解，如，β⁃葡萄糖苷酶（βＧ）降解纤维素，将纤维素二糖水解为葡萄糖，为根际土壤微生物提供能量；Ｎ⁃乙
酰氨基葡萄糖苷酶（ＮＡＧ）降解几丁质和肽聚糖，将壳二糖水解为氨基葡萄糖（葡萄糖胺），为植物和微生物提

供氮养分。 因为 βＧ 在纤维素降解，ＮＡＧ 在几丁质降解中起同样关键作用，并且是土壤碳、氮循环过程的代表

性指示物研究最多［２⁃３］，因此本文以这两种水解酶为代表进行根际土壤碳氮水解酶活性热点区空间分布特征

的研究［１］。 植物根际酶活性热点区的分布范围可以代表根系和根际微生物所需能量和养分的空间范围，而
根际土壤的碳氮酶活性的特征则可用来揭示根系和根际微生物能量和氮养分获取策略。

土壤酶活性已成为量化陆地生态系统土壤质量和功能的重要指标，而精确、合理、高效的测定方法是研究

的基础。 常用的土壤酶活性测定技术测得的酶活性仅为土壤的最大潜在酶活性，不能准确反映原位土壤环境

中的真实活性。 土壤原位酶谱法的出现为研究植物根系和根际微生物的养分获取策略提供了新方法［４］。 利

用土壤原位酶谱法，Ｒａｚａｖｉ 等发现酸性土壤种植的玉米和扁豆根际酶活性热点区分布规律显著不同，玉米由

于根尖分泌物丰富，酶活性热点区主要集中在根尖（大约 ２ ｍｍ），而扁豆无论是根尖还是根伸长区热点区都

是均匀分布（１—１．５ ｍｍ），这是由于扁豆根系各个部位都能与根瘤菌共生固氮，所以扁豆根系土壤微生物为

了固氮而维持一种潜在的均质的根际环境［５］。 Ｌｉｕ 等通过土壤原位酶谱法研究了将有机肥施于青藏土壤表

面或与土壤混匀两种处理方式下青藏大麦根系的养分获取机制，结果发现根际酶活性在有机肥施于土壤表面

时比将有机肥与土壤混匀处理更高。 这是因为有机肥与土壤混匀后植物和微生物要适应新的养分来源，降低

根对土壤养分的吸收以及土壤微生物的活性［６］。 Ｍａ 等通过土壤原位酶谱法发现水稻根际土壤磷酸酶热点

区范围（３ ｍｍ）远远大于氮水解酶热点区范围（１．５ ｍｍ） ［７］，Ｒａｚａｖｉ 等也发现玉米和扁豆磷水解酶的热点区范

围（２．５—３．５ ｍｍ）大于碳氮水解酶热点区范围（分别为 １．５—２ ｍｍ 和 １—１．５ ｍｍ），这些结果也表明土壤中的

有效磷相对匮乏，而磷是植物生长的关键因子以及细胞合成腺苷三磷酸（ＡＴＰ）、核酸磷脂等的重要组分，所以

根系和根际微生物对不同养分元素的需求不同［５］。
中国西南喀斯特土壤分布区是世界三大喀斯特土壤分布区之一，过去由于人地矛盾突出，坡地开垦为耕

地，结果导致土壤侵蚀、养分淋失、土壤质量下降，影响植被恢复。 ２０ 世纪初，中国政府在该区域坡度＞１５°的
耕地实施退耕还林、还草政策，过去耕地以种植玉米为主，退耕后，大量杂草（如莎草）生长，部分农田退耕后

种植牧草，如苜蓿。 中国西南喀斯特土壤类型为石灰土，ｐＨ 值 ７—８［８］。 受根系分泌物影响，根际土壤酸化，
土壤 ｐＨ 低于非根际土壤［９］，根际土壤微生物活性更高，根系和根际微生物的养分获取更高［１０］。 但是目前关

于喀斯特植物根际不同部位土壤碳、氮酶活性热点区的空间分布特征的研究较少，关于玉米、苜蓿和莎草根尖

区和伸长区获取碳、氮养分的机制尚不清楚。
本文采用典型喀斯特坡耕地 ０—２０ ｃｍ 土壤，选择玉米、苜蓿和莎草进行室内根盒培养试验，利用土壤原
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位酶谱法分析技术，分析不同植物根际土壤碳氮水解酶活性热点区的空间分布规律。 １）因为玉米根系比苜

蓿和莎草更发达，根尖分泌物数量多，所以我们假设玉米根尖的根际酶活性热点区范围比莎草和苜蓿大；２）
由于植物根尖分泌物比根伸长区更丰富，我们假设根尖的水解酶热点区范围要大于根伸长区；３）苜蓿为固氮

植物，与非豆科的莎草和玉米相比，苜蓿根际土壤分泌氮水解酶获取氮的需求较低，所以我们假设苜蓿氮水解

酶的根际酶活性热点区小于碳水解酶。 本研究将揭示喀斯特植被根际土壤碳氮水解酶活性空间分布规律，可
为喀斯特土壤退耕后植被的选择、地下养分管理提供科学依据。

１　 材料和方法

１．１　 研究区概况

土壤采集于贵州省普定县陈旗小流域（２６°１５′Ｎ⁃２６°１６′Ｎ，１０５°４６′Ｅ—１０５°４７′Ｅ），平均海拔为 １４００ ｍ。 研

究区属于典型的亚热带季风气候，年均温 １５．１℃，年降水量 １３９０ ｍｍ。 最高温 ７ 月，最低温 １ 月，雨季在５ 月—
１０ 月期间。 根据中国土壤分类，本研究区土壤类型为石灰土，是美国发生分类的松软始成土［１１］。 研究区主

要农物是玉米、红薯、大豆等［１２］。
在 ２０１８ 年 ７ 月，选取 ２ ｍ×２ ｍ 坡耕地样方 ４ 个，每个样方间距大于 １０ ｍ，每个样方采用 ５ 点混合的方法，

采集 ０—２０ ｃｍ 土壤，将所有采集土壤样品混匀。 土壤含水量 １３％，ｐＨ 值 ８．２７，土壤总碳含量 ３６．７ ｇ ／ ｋｇ，总氮

含量 ２．７８ ｇ ／ ｋｇ，总磷含量 ４８７ ｍｇ ／ ｋｇ，可溶性有机碳含量 ２９ ｍｇ ／ ｋｇ，铵态氮含量 １１ ｍｇ ／ ｋｇ，硝态氮含量 １２ ｍｇ ／
ｋｇ，有效磷含量 ４ ｍｇ ／ ｋｇ。
１．２　 根盒培养试验

采用室内根盒培养的方法，选择 ３ 种植物，即当地粮食作物玉米（Ｚｅａ ｍａｙｓ）、牧草苜蓿（Ｃｙｐｅｒｕｓ ｒｏｔｕｎｄｕｓ）
及退耕后常见植物莎草（Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｓａｔｉｖａ），在内尺寸为 ２０ ｃｍ×２０ ｃｍ×３ ｃｍ 的根盒中培养，每种植物 ５ 次重复，
总计 １５ 个根盒。 将根盒能打开的一面向上水平放置，把过 ２ ｍｍ 筛的土壤缓慢且均匀地填满根盒，关闭根盒

并垂直轻轻摇动土壤，避免土壤分层。 用滤纸在室温育种 ７２ ｈ，挑选长势良好的种子，移种在根盒能打开面的

土体表层距顶端 １ ｃｍ 处。 将根盒向能打开面倾斜 ４５°放置，保持室内温度（２０±１）℃和光照 １６ ｈ，培养 ３０ ｄ。
在培养期间，每天对根盒称重，用蒸馏水补充水分，保持土壤含水量控制在田间持水量的 ６０％左右。
１．３　 根际土壤原位酶谱分析

在根盒培养 ３０ ｄ 后，进行根际土壤原位酶谱分析实验。 主要参考 Ｓｐｏｈｎ 和 Ｋｕｚｙｋｏｖ 的方法［１３］。 用浸泡

了含有甲基伞形酮（ＭＵＢ）的底物溶液浸泡滤膜，当特定底物被专一水解酶分解后会释放荧光物质，可以在紫

外灯（Ｐｈｉｌｉｐｓ， ＴＬ⁃Ｄ １８Ｗ ＢＬＢ）下显色。 βＧ 活性采用 ４⁃甲基伞形酮酰⁃β⁃Ｄ⁃吡喃葡萄糖苷为底物，ＮＡＧ 活性

用 ４⁃甲基伞形酮酰⁃乙酰基⁃β⁃Ｄ⁃氨基葡萄糖苷为底物。 将每种底物分别溶解于 １０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ＭＥＳ（化学分子

式：Ｃ６Ｈ１３ＮＯ４ＳＮａ０．５）缓冲溶液中，缓冲液的 ｐＨ 为 ８．２７，与土壤 ｐＨ 一致。 用尺寸为 １０ ｃｍ×１０ ｃｍ，孔径为 ０．４５
μｍ 尼龙滤膜（桃园 Ｎ６６ 亲水尼龙微孔滤膜）浸满底物，打开根盒，将浸满 βＧ、ＮＡＧ 底物的滤膜依次覆盖在根

系表面培养 １ ｈ，取出后用镊子轻轻地剔除滤膜表面土壤颗粒，在紫外灯（４５５ ｎｍ）下激发 １ ｍｉｎ 后照相，照相

时固定相机（Ｌｅｉｃａ Ｄ⁃ＬＵＸ ６）、滤膜与紫外灯的距离。 通过预实验和文献［１４］确定 １ ｈ 的培养时间。
为了定量计算酶谱图像的酶活性值大小，拟合了不同浓度 ＭＵＢ 酶谱图像的灰度值与酶活性之间的函数

关系。 参考上述根际土壤原位酶谱分析方法，用 ２ ｃｍ×２ ｃｍ 的滤膜浸满 １００ μＬ 的 ０、０．５、１、２、３、４、６、８、１０
ｍｍｏｌ ／ Ｌ ９ 个浓度梯度的 ＭＵＢ，根据滤膜吸收溶液的量及滤膜尺寸计算各个浓度滤膜上 ＭＵＢ 的量（１０－１２ｍｏｌ ／
ｃｍ２）。 将膜放在紫外灯下激发 １ ｍｉｎ 后照相，在软件中分析酶谱图像。
１．４　 酶谱图像处理过程与数据分析

酶谱图像中酶活性定量分析的方法主要根据 Ｒａｚａｖｉ 等［１４］ 的方法进行图像处理。 图像分析的步骤如下，
首先，在 Ｉｍａｇｅ Ｊ 中将图像转化为 １６ ｂｉｔ 灰度图像；然后，确定土壤背景值校正图像，根据标准曲线将灰度值转

换为酶活性值；最后在 Ｍａｔｌａｂ 中将酶谱图像转换成彩色图像（图 １）。 土壤背景值是基于酶谱图像中非根际土
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壤的灰度值的平均值计算，本研究中为 ５０×１０－１２ｍｏｌ ｃｍ－２ ｈ－１。
根据酶谱图和标准曲线，计算所有像素的酶活性值，并计算所有酶谱图像根系周围 ５ ｍｍ（沿根尖向上及

根伸长区向外）的酶活性数值，经统计软件分析符合正态分布，根据酶活性正态分布曲线，将大于 ３０％的酶活

性定义为热点区［１５］，在本研究中酶活性大于 ２００×１０－１２ｍｏｌ ｃｍ－２ ｈ－１为热点区。

图 １　 根盒培养、与底物结合培养、紫外光激发成像与酶活性定量过程示意图

Ｆｉｇ．１ 　 Ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｒｈｉｚｏ⁃ｂｏｘ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ， ｓｕｂｓｔｒａｔｅ⁃ｃｏｍｂｉｎｇ ｉｎｃｕｂａｔｉｏｎ， Ｕｌｔｒａｖｉｏｌｅｔ ｌｉｇｈｔ ｅｘｃｉｔａｔｉｏｎ ｉｍａｇｉｎｇ ａｎｄ ｅｎｚｙｍｅ

ａｃｔｉｖｉｔｙ ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

根据不同酶活性热点值下限（２００×１０－１２ｍｏｌ ｃｍ－２ ｈ－１），计算 ３ 种植物沿根尖向上（记为 Ｘ）和沿根伸长区

向外（记为 Ｙ）两个方向上的碳氮水解酶活性的热点区分布范围，即根际酶活性热点区范围。 由此可得到 ３ 种

植物根系两个部位的碳氮水解酶的根际酶活性热点区范围，取碳、氮水解酶根际酶活性热点区最大值记为 Ｘｎ

和 Ｙｎ（ｎ＝玉米，苜蓿，莎草）。 在酶谱图像中以每种酶的 Ｘｎ和 Ｙｎ为半径设置缓冲区，其中由最大（Ｘｎ，Ｙｎ）值组

成的缓冲区面积为该种植物的最大根际酶活性热点区面积，表示植物根系能够利用土壤碳和氮的潜在根际酶

活性热点区面积。 并计算碳或氮水解酶活性热点区面积占每种植物最大根际酶活性热点区面积的比值，表示

该植物与根际微生物对土壤碳氮偏好度。 公式如下：

根系与根际微生物对土壤碳或氮偏好度 ＝ 根际 βＧ 或 ＮＡＧ 活性热点区面积
该植物根际 βＧ 或 ＮＡＧ 活性热点区最大面积

１．５　 统计分析

采用 Ｌｅｖｅｎｅ 检验和 Ｓｈａｐｉｒｏ Ｗｉｌｋ Ｗ 检验 ３ 种植物从根沿根尖向上及根伸长区向外两个方向分布的酶活

性，３ 种植物根尖、根伸长区根际酶活性热点区范围、根系对土壤碳氮养分偏好度符合正态分布及方差齐性。
采用单因素方差分析和 ＬＳＤ 检验，分析 ３ 种植物根尖、根伸长区根际酶活性热点区范围，同一植物不同酶根

尖、根伸长区根际酶活性热点区范围，根系对土壤碳氮养分偏好度的显著性分析，Ｐ＜０．０５ 为差异显著。 所有

统计分析在 ＳＰＳＳ １９．０ 软件中进行，用 ＳｉｇｍａＰｌｏｔ １０．０ 软件作图。 数据为平均值±标准误（ｎ＝ ３）。

２　 结果

２．１　 不同植物根际土壤酶活性的空间分布

经过 ３０ ｄ 根盒培养后，根的半径大小为玉米根（０．４５ ｍｍ）＞苜蓿（０．３ ｍｍ）＞莎草（０．２ ｍｍ）（图 ２）。 总体

上，βＧ 的根际酶活性热点区范围是 ０．９３—１．９８ ｍｍ，ＮＡＧ 的根际酶活性热点区范围是 ０．５９—１．８６ ｍｍ（图 ２ 和

图 ３）。 其中，碳水解酶活性热点区为苜蓿根伸长区（１．９８ ｍｍ）＞玉米在根尖和根伸长区（约为 １．１４ ｍｍ）＞莎草

根伸长区（０．９３ ｍｍ）（图 ４）。 氮水解酶活性热点区为莎草根尖（１．８６ ｍｍ）＞玉米在根尖和根伸长区（约为 １．１２
ｍｍ）＞苜蓿根伸长区（０．５９ ｍｍ）（图 ４）。 该结果表明苜蓿根际土壤和微生物可能对能量的需求最强烈，而莎

草根际土壤和微生物可能对氮养分的需求最强烈。
玉米碳氮水解酶活性热点区在根尖与根伸长区范围相近（１．１３ ｍｍ 左右）；而苜蓿在根不同部位对能量和
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图 ２　 不同植物根系土壤 β⁃葡萄糖苷酶活性沿根尖向上和根伸长区向外分布

Ｆｉｇ．２　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ β⁃ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｒｏｏｔ ｔｉｐ ｕｐｗａｒｄ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｏｏｔ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ｏｕｔｗａｒｄ ａｌｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔ ｒｏｏｔｓ

图 ３　 不同植物根系土壤 Ｎ⁃乙酰氨基葡萄糖苷酶活性沿根尖向上和根伸长区向外分布

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｎ⁃ａｃｅｔｙｌ ｇｌｕｃｏａｍｉｎｏｓｉｄａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｒｏｏｔ ｔｉｐ ｕｐｗａｒｄ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｏｏｔ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ｏｕｔｗａｒｄ ａｌｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｐｌａｎｔ ｒｏｏｔｓ

氮养分的需求不同，体现为 βＧ 根际酶活性热点区范围是根伸长区（１．９８ ｍｍ）＞根尖（１．１９ ｍｍ），ＮＡＧ 根际酶

活性热点区范围为根尖（０．９１ ｍｍ）＞根伸长区（０．５９ ｍｍ）；莎草根不同部位对能量和氮养分的需求一致为 βＧ、
ＮＡＧ 根际酶活性热点区范围均是根尖（１．３８—１．８６ ｍｍ） ＞根伸长区（０．９３—１．１６ ｍｍ）（图 ５）。 该结果表明 ３
种植物根际土壤和微生物对能量和氮养分的需求不同，玉米对碳氮需求一致，而苜蓿根尖对氮的需求大，在根

伸长区对碳的需求大；莎草则是对氮养分的需求更大（图 ５）。
２．２　 植物根系或根际微生物对土壤碳氮偏好

玉米根际的根系或土壤微生物对土壤碳和氮偏好度之间无差异（０．８ 左右）（Ｐ＞０．０５）（图 ６）。 苜蓿根际

的根系或土壤微生物对碳偏好（０．８５）＞氮（０．３４）（Ｐ＜０．０５）（图 ６）。 莎草根际的根系或土壤微生物对氮偏好

（０．８２）＞碳（０．６２）（Ｐ＜０．０５）（图 ６）。 该结果同样表明了玉米根际的根系或土壤微生物对土壤碳、氮偏好无差
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图 ４　 三种植物根尖和根伸长区酶活性热点区的范围

Ｆｉｇ．４　 Ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｅｘｔｅｎｔ ｏｆ ｈｏｔｓｐｏｔ ｉｎ ｒｏｏｔ ｔｉｐ ａｎｄ ｒｏｏｔ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ｚｏｎｅｓ ｆｏｒ ｔｈｒｅｅ ｐｌａｎｔｓ

大写字母（Ａ、Ｂ）表示同种酶在不同植物根际酶活性热点区范围之间的显著性差异，小写字母（ａ、ｂ）表示同种植物不同酶之间的显著性差异

（Ｐ＜ ０．０５ ＬＳＤ 检验）；βＧ：β⁃葡萄糖苷酶 β⁃ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ； ＮＡＧ ：Ｎ⁃乙酰氨基葡萄糖苷酶 Ｎ⁃ａｃｅｔｙｌ ｇｌｕｃｏａｍｉｎｏｓｉｄａｓｅ

图 ５　 三种植物根际 β⁃葡萄糖苷酶和 Ｎ⁃乙酰氨基葡萄糖苷酶活性热点区的范围

Ｆｉｇ．５　 Ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｅｘｔｅｎｔ ｏｆ β⁃ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ ａｎｄ Ｎ⁃ａｃｅｔｙｌ ｇｌｕｃｏａｍｉｎｏｓｉｄａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｆｏｒ ｔｈｒｅｅ ｐｌａｎｔｓ

∗表示同种酶在根系不同部位根际酶活性热点区范围之间的显著性差异（Ｐ＜ ０．０５ ＬＳＤ 检验）

异，苜蓿则偏好碳，莎草更偏好氮（图 ６）。

３　 讨论

３．１　 植物根尖和根伸长区碳氮水解酶活性的根际酶活性热点区范围

与假设 １ 不同的是 ３ 种植物的碳氮水解酶最大根际酶活性热点区范围为是苜蓿＞莎草＞玉米。 虽然在相

同的培养条件下，玉米根系半径（０．４５ ｍｍ）最粗、且侧根数量远远大于同样是须根系的苜蓿和根系较少的直

根系莎草，但是 Ｆｒａｎｋ 等的研究认为玉米侧根多，扩大了根系在土壤中的空间分布范围和对土壤接触的总面

积。 这不仅增加了植物根系对土壤水分和养分的吸收，而且使得玉米比其他植物根系吸水和养分的效率更

高［１６］，因此可能降低了根系和根际微生物通过酶分解有机质获得碳、氮养分的需求。 而苜蓿和莎草根系与土

壤接触面积小，需要借助土壤酶分解有机质，间接获取碳、氮维持自身生长，所以根际土壤酶分布范围较

广［１７］。 另外，Ｚｈａｎｇ 等的研究发现，当玉米与豆科植物共同种植时，玉米的根生物量和养分利用效率提高，原
因就是豆科根际土壤水解酶含量多、分布广，供给植物和微生物的有效养分含量高，促进植物生长［１８］。 这也

说明根系作为植物生长发育所需的矿质元素的主要吸收器官，其性状和功能都具有高度的可塑性［１９］。 在有
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图 ６　 植物根系或根际微生物对土壤碳氮偏好

　 Ｆｉｇ． ６ 　 Ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｐｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ ｆｏｒ ｐｌａｎｔ ｒｏｏｔ ｏｒ

ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ

∗代表同种植物 β⁃葡萄糖苷酶和 Ｎ⁃乙酰氨基葡萄糖苷之间的显

著性差异（Ｐ＜ ０．０５ＬＳＤ 检验）

效养分贫瘠的喀斯特土壤中，豆科植物根际酶活性热点

区的范围最大，与玉米一起种植可能提高二者的养分利

用效率。
与假设 ２ 一致的是莎草 βＧ 和 ＮＡＧ 的根际酶活性

热点区范围均是根尖＞根伸长区，这是因为植物根系分

泌物主要在根尖［２０］。 根际土壤微生物的生长和活性主

要受分泌物的限制，所以根尖土壤微生物数量和代谢活

性往往较高［２１］。 根系在穿透土壤过程中大量的细胞液

和有机酸被释放出来 ［２２］，供土壤微生物吸收的小分子

矿物质元素含量丰富［２３］，因此根尖土壤微生物活性高，
βＧ 和 ＮＡＧ 根际酶活性热点区范围在根尖＞根伸长区。

与假设 ２ 部分一致的是本研究发现苜蓿 ＮＡＧ 根际

酶活性热点区范围为根尖＞根伸长区，但是 βＧ 根际酶

活性热点区范围却相反，为根尖＜根伸长区，这与 Ｒａｚａｖｉ
等发现扁豆根际酶活性热点区范围 ＮＡＧ 在根尖和根伸

长区无显著差异不同［５］。 因为豆科植物根系的根瘤多

分布在根伸长区［２４］，为了满足微生物固氮所需的能量，根系和根际微生物分泌碳水解酶较多，这可能是根伸

长区的 βＧ 根际酶活性热点区分布范围大于根尖的原因。 相对地，根尖附近的土壤微生物受土壤氮养分限

制［２５］，微生物分泌更多的 ＮＡＧ 酶矿化有机氮，以满足根系和根际微生物对氮养分的需求，所以根尖的 ＮＡＧ
根际酶活性热点区范围较大。

与假设 ２ 不一致的是玉米 βＧ 和 ＮＡＧ 根际酶活性热点区在根尖和根伸长区范围相近。 可能是因为玉米

侧根发达，侧根之间的分泌物相互影响降低根尖和根伸长区的空间异质性［２６］，所以根尖和根伸长区水解酶根

际酶活性热点区范围差异不显著。
３．２　 植物根系或根际微生物对土壤碳氮偏好

与假设 ３ 一致的是苜蓿根际对碳的偏好大于氮，这与 Ｒａｚａｖｉ 等发现扁豆根系对碳的需求高于对氮的需求

一致［５］，与土壤微生物分泌酶的经济学原理一致，即苜蓿根系通过与根瘤菌共生来满足对氮的需求，那么根

际土壤分泌的酶则优先满足其他限制性因素（如碳）的需求［２７］。 另外，莎草根际对氮的偏好大于碳，这主要

受喀斯特坡耕土壤氮养分限制影响［２５］。 土壤有效氮含量低，莎草根系和根际微生物分泌大量氮水解酶来获

取氮养分［２３］。 但是研究发现玉米根际对碳氮偏好相近，主要受玉米根分泌物影响。 Ｂｅｎｉｚｒｉ 等发现玉米根系

分泌物能强烈刺激土壤微生物生长，改变微生物进化，使得根际微生物能高效利用分泌物中的养分，实现根系

与微生物之间的高利用效率［２８］。

４　 结论

在喀斯特农田土壤中，玉米、苜蓿和莎草 ３ 种植物根系和根际土壤微生物对能量和氮养分的利用策略不

同。 玉米碳氮水解酶根际酶活性热点区范围相近且根际的碳氮养分偏好一致。 莎草氮水解酶的根际酶活性

热点区范围大于碳水解酶，根际偏好氮养分需求。 而苜蓿碳水解酶的根际酶活性热点区范围大于氮水解酶，
根际偏好碳需求。 因为喀斯特退耕地土壤氮养分贫乏，退耕后种植苜蓿可以缓解氮需求，有助于喀斯特生态

恢复。 但是不同植物之间相互作用能否提高植物的养分利用效率、对生态环境的影响以及植物根分泌物对根

际关键微生物和功能基因的影响尚未可知，本研究的土壤原位酶谱法为在根际尺度上微生物机制研究提供先

进技术。
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