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摘 要：以自然恢复的红砂群落为研究对象，探讨黄土高原红砂植被不同盖度对土壤不同形态碳、氮及细菌

多样性的影响，为该地区的人工生态恢复措施提供理论支撑。在兰州市南北两山植被恢复技术研究与示范基地，

按照5级盖度分类法设置红砂植被盖度梯度，重点对土壤养分碳氪、微生物量碳氪和细菌多样性开展研究。结果

表明：随着植被恢复，土壤有机碳(soc)和全氮(TN)、土壤微生物碳(MBC)和微生物氮(MBN)逐渐提高，并且增加比

较快，但是当总盖度达到48．73％之后，增加比较缓慢，而且增加的差异不显著。相同的植被盖度对土壤有机碳、全

氮和土壤微生物碳、氮的影响趋于一致。土壤细菌多样性随植被盖度有所增加，在植被盖度达到48．73％后多样性

维持在彼此接近的水平，尽管微生物多样性群落结构有差异。在植被稀疏、物种多样性较低的干旱坡地，红砂植被

盖度增加明显改善了土壤生态功能，但是片面追求植被盖度的增加，对土壤特性改善有限。
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人类对自然生态系统的干扰已经引起全世界

普遍关注，因此防止生态系统退化以及退化生态环

境的恢复与重建，改善区域生态环境，实现可持续发

展，已成为人类亟待解决的重要课题。在我国西北

干旱区的发展战略中，生态建设是重要的内涵。干

旱区缺水，强烈的太阳辐射和日夜剧烈变化的温差，

对植物的生存适应有严重的影响，因而植被多是以

稀疏的多年生早生植丛为主，植被组成种类贫乏。

随着干旱度增加，植被呈紧缩分布现象，且植被低矮

而生物量极低，从而对环境庇护作用较弱，使这一区

域的生态系统具有明显的脆弱性⋯，成为我国生态

环境建设重点区域之一。

位于甘肃黄土高原陇中北部的兰州南北两山地

区，因降水量低，蒸发量远大于降水量，致使荒山秃

岭极目可见，水土流失严重，生态环境条件非常恶

劣，植被稀疏，植物区系组成贫乏。由于人口的快速

增长，对饲料和燃料需求不断增长使当地稀疏的植

被遭受破坏，因此导致低有机质含量的土壤结构变

差，土壤质量降低，植被恢复更加困难，由此形成恶

性循环。兰州市南北两山地区生态恢复问题从20

世纪20年代就开始了一系列重建和恢复退化生态

系统的探索。早期以人工栽种乔木为主，80年代以

后高扬程引黄上水灌溉造林，90年代进一步扩大规

模，全民动员开展植树造林。虽说南北两山的绿化

卓有成效，但是大面积开展灌溉造林，投入大，成本

极高，同时因自然条件恶劣，加之粗放经营和人为因

素的干扰，造林成活率、保存率都很低，尤其在无灌

溉条件下的荒山造林，成活和保存的林分非常少，且

生长差，郁闭度极低【2J。长期以来，始终存在着“生

态建设就是植树造林”的片面认识，这主要是源于对

自然地带性规律缺乏了解【7】。干旱、半干旱区仅能

在局部地段、山地的适宜部位植树，不宜大面积造

林。由于气候制约着荒漠植被的发生、发展过程，环

境因素却孕育了与其相适应的大量荒漠植物物种，

因此，在黄土高原干旱区进行生态恢复时要优先选

择当地适生的物种，尤其是乡土植物种。

红砂作为荒漠灌丛植被主要优势种和建群种之

一，是典型泌盐植物，在我国的分布地区多为生态脆

弱地带，分布区土壤不仅水分极度匮乏，而且含盐量

高，多为盐碱化土壤，其抗逆性强，生态可塑性大，保

水力极强而蒸腾强度低，具有很强的耐寒、耐盐、耐

旱能力【4l，是干旱区黄土高原生态恢复建设优先选

择的乡土植物种。

早期的生态恢复过程监测研究，更多地关注植
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被变化，近年来，土壤微生物在植被恢复过程中的变

化和作用的研究开始受到人们的重视，特别是微生

物种类和数量的变化以及它们在生态恢复过程中的

作用受到人们越来越多的关注。大量的研究关注黄

土高原植被恢复技术与措施【“7|，而对土壤化学和

微生物特性的研究相对较少。土壤质量的恢复与保

育是黄土高原半干旱丘陵区植被建设及生态环境可

持续发展的关键之一。本研究从植被及其土壤生态

功能恢复的角度出发，以干旱地区生长的耐干旱、抗

逆性强的优势红砂群丛为研究对象，研究红砂植被

不同盖度对土壤不同形态碳、氮及细菌多样性的影

响，为制订本区域人工植被恢复措施和可持续管理

提供理论支撑。

1研究区概况与研究方法

1．1研究区概况

研究区位于兰州干旱地区生态植被恢复技术研

究与示范基地(36。08’N，103049 7E)，位于甘肃省兰

州市城区以北35 km，为典型的半干旱黄土丘陵沟

壑区，海拔在1 715．1 900 nl之间。年平均降雨量

311 nlnl，其中60％的降雨集中在7．9月。年均气

温6．90C，年均蒸发量1 446．14咖。实验所在地的
土壤类型为黄绵土。

研究地区的自然植被呈现明显的阴阳坡分异。

阳坡以典型的荒漠半灌木红砂为主，在半阳坡或者

半阴坡伴生有猪毛菜(Salsola coUina)、碱蓬(Suaeda

幽z瑚)、狗尾草(Setaria viridis)、阿尔泰狗娃花(Het．

eropappus alticus)、细枝盐爪爪(Kalidium gracile)等一

年生植物，红砂盖度5％．85％。

1．2研究方法

1．2．1 采样方法本研究区域位于黄土高原的阳

坡，红砂是群落中的建群种，其生物量占总生物量的

绝大部分，由于红砂植株个体高度增加不明显，以分

枝扩展的形式来增加盖度，植株的冠幅和生物量呈

显著的线性关系，因此红砂植被盖度对土壤不同形

态C、N及微生物特性可能产生影响，本研究以植被

盖度差异设计实验。在2005年7月中旬进行，在阳

坡沿山顶向坡底方向，做2 m×2 m样方，共计60

个。以人工目测的方式估计盖度，按照5级盖度分

类法对盖度进行分组旧J，然后以每组样地中总盖度

在±5％范围内变化为依据，抽取5个样地作为重

复。

在上述每个样地的样方内用土钻随机取0。20

cm土层的土样5个，混合为一个样，迅速捡去枯落

物和可见根后分为两部分：一部分迅速保存在低温

条件下，运到实验室内过2 nlln的土壤筛后装在密

闭容器里，放置在0．40C的冰箱内保存，用于土壤

微生物量和多样性分析；另一部分自然风干用于土

壤理化特性分析。取无植被覆盖的土样作为对照。

1．2．2土壤养分、微生物量的测定土壤有机质含

量采用重铬酸钾容量法一外加热法测定。土壤全氮

采用半微量凯氏法来准确测定。土壤微生物量采用

熏蒸一直接浸提法。在实验室内供试土壤调至

50％的田间持水量，于25℃下暗光培养l周，称取干

重为25．0 g的新鲜土壤3份，用无水乙醇氯仿熏蒸，

同时取不熏蒸的土壤作为对照，用半微量凯氏法测

定浸提液的全氮含量[8，9|。

在本测量方法中，微生物碳、氮的计算分别采用

下列公式：

微生物碳=(熏蒸的有机碳一未熏蒸的有机碳)／0．38

(1)

微生物氮=(熏蒸的全氮一未熏蒸的全氮)／0．45

(2)

1．2．3 土壤细茵多样性分析 在参考Zhou等[1叫

和Krsek等【11 J化学裂解法的基础上，作了技术改进

从土壤样品中提取基因组DNA；PCR所用引物的序

列和扩增方案参照Schafe和Muyzer_[12J的方法进行；

变性梯度凝胶电泳(DGGE)用Bio-Rad公司DcodeTM

基因突变检测系统，对PCR产物进行分离。从土壤

样品中提取基因组DNA具体做法如下：

(1)DNA的提取与纯化：

A．称取0．5 g新鲜土壤于5“的离心管中，加

入1．35 ml提取缓冲液(配比为0．1 mol／L磷酸盐

(pH8．0)，0．1 mol／L EDTA—Na2，0．1 mol／L Tris—

base(pH8．0)，1．5 mol／L NaCI，1．0％CTAB)和10 m

溶菌酶(10 g／L)，300C水浴15 min，然后加入10出蛋

白酶K(10 g／L)，以37℃恒温在摇床上225 r／rain震

荡30 min。

B．加入150 m 20％SDS，65℃水浴2 h，每隔15

。20 min轻轻摇动一次，摇匀泥浆。然后8 000

r／rain速度离心5 min，将上清液转移到新的离心管

中。

C．取450 m提取缓冲液，加入原离心管，再加

50 m 20％SDS，摇匀泥浆。65℃水浴20 min，以同样

速度离心5 min，取上清液。再重复该步骤1次。

D．在上清液中加入等体积的氯仿并摇匀，用

9 000 r／wAn速度离心15 min后取上清液。于上清

液中加入0．6倍体积的异丙醇，静置于室温下2 h。

E．用10 000 r／rain的速度在25℃下离心20 rain，

弃掉上清液，晾干后加入50出，IE，溶解黏附于离心
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管壁的DNA及其杂质，该溶液即为DNA粗提液。

粗提物是否含有DNA可用0．8％的琼脂糖电泳进行

检测(见图1)。

F．得到的DNA溶液用0．8％的琼脂糖凝胶电

泳，将大于2 kb的DNA条带用DNA回收试剂盒(U

—Gene Biotechnology Co．Ltd)进行纯化。

(2)PCR扩增及变性梯度凝胶电泳：

PCR扩增引物采用对大多数细菌和古细菌的

16S rRNA基因v3区具有特异性的引物对(F357GC，

R518)，序列分别为：F357GC(以下简称P1)5’一CGC

CCG CCG CGC GCG GCC CGG GCG GGG GCA CGG

GGG GCC TAC C_W,G AGO CAG CAG一3’，R518(以下

简称P2)5’一ATr ACC GCG GCT GCT GG一3’(Shang-

hai Sa／lgon Biotedmology Co．Ltd)o PCR采用25础反

应体系：体系浓度10mbi Tris—HCI(pH8．3)，50 raM

KCI，5 mM MgCl2，2509M(each)dNTP，Taq DNA聚合

酶1．25 u，引物Pl(10,uM)2．5出，引物P2(10趔)
2．5出，加DNA模板10 Ilg(2 m)。PCR反应采用梯

度降落策略，每个循环后复性温度下降0．5℃，具体

反应条件参见文献【12]。PCR反应产物可以用

1．5％的琼脂糖凝胶电泳来检测(见图2)。

变性梯度凝胶电泳(DGGE)使用8％的聚丙烯

酰胺凝胶(丙烯酰胺：双丙烯酰胺=37．5：1，W／V)，

变性剂浓度适合的范围为35％．55％。每个加样

孔中加入含10％溴酚兰的PCR样品20．25出。电

泳运行条件：l×TAE电泳缓冲液，120 V的电压，

60℃恒温、恒压电泳6 h。

(3)染色、照相：本实验采用银染法对凝胶染

色。将染色后的胶片用FUJIHLM LAS．3000(FUJI．

FILM，Japan)凝胶成像系统拍照，获得DGGE条带图

谱(图3)。在获得DGGE条带图谱后，需要对图谱

进行统计学分析，阐述不同样品间的关系，从而合理

的解释复杂的条带图谱。

1．3数据分析

实验数据用SPSS 13．0软件分析，比较用

Turkey’8一b单因素方差分析(ANOVA)，相关性分析

用Pearson’8 test分析。DGGE的指纹图谱分析运用

Multi Gauge V 3．0 software(FUJIHLM，Japan)分析软

件对条带位置和强度进行统计分析，来揭示微生物

多样性的一些基本指标和规律。采用下列多样性指

标：丰富度指数(S)、Shannon．Wiener指数(日，)和均

匀度指数(EⅣ)。

Shannon—Wiener指数(日’)和均匀度指数(％)分

别用下列公式来计算{13州】：

日，：一∑PilnPi=一一(NJN)In(In 2S ／N)ln肌／／v)(3)日，=一∑ =一 肌 (3)
l-l i-t

EH=H’AnS (4)

式中，Pf是某个条带亮度与所有条带总亮度的比

值；S为每个样品群落中的所有物种数目。

相似系数(甄占)用来计算两个土壤样品之间的

基因多样性相似性，计算公式[15．16】：

s惦=M惦／N 0s)

‰是A和B土壤样品之间，DGGE图谱上共有
带的数量，』、r是A和B土壤中条带的总数量。

2结果与分析

2．1土壤有机碳、氮的变化

植被使土壤有机碳、氮含量升高，且升高量随着

红砂群落盖度增加而增加，在较低的盖度阶段土壤

有机碳(soc)、全氮(TN)增加比较快，但是总盖度达

到48．73％之后，SOC、TN增加缓慢，且方差分析表

明差异不显著(表1)。

裘1不同盖度红砂群落土壤(0—20 cm)养分与微生物量

Table l Soil nutrients and microbial biomass at different plant cover of Reaumuria soongorica

2．2土壤微生物量的变化

无植被覆盖的土壤微生物碳(MBC)含量为

74．07 mg／kg，有植被的土壤MBC变化范围在113．63

—179．64 mg／kg之间，MBC随盖度增加呈增加的趋

势，MBC增加显著，但是盖度≥48．73％以后，土壤

MBC增加缓慢。无植被覆盖的土壤微生物氮
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(MBN)含量为10．95 mg／kg，有植被的土壤MBC变

化范围在12．71—23．32 mg／kg之间，MBN和土壤

MBC有着相同的变化趋势(表1)。

2．3土壤细菌多样性

2．3．1 DNA抽提、纯化和PCR—DGGE

究者认为，不利用PCA等统计分析方法，可以直接

观察到DGGE图谱不同样本间的显著差异，所以不

需要进行统计学分析。

图I 各个土壤样品抽提所得DNA经过

0．8％的琼脂糖凝胶电泳结果

Fig．1 Agarose gel(O．8％)electrophoresis from

extracted genomie DNA of soil samples

从土壤中获得的总DNA经过PCR扩增结果如

图2所示。由此可得知，经过PCR反应，获得了各 说明：1：无植被覆盖土壤；2—6：红砂群落不同盖度下的土壤样

个样品中的土壤微生物的16SrDNA基因v3区的特 ；Black：空白加样孔

异扩增片断(大小在230 bp左右)。
N咖：Sitel 2讲thout overlyingplant ofReawnur／asoongor／ca·岛钯2_

6：with different plant cover of月毫口埘tu‘—o soon&or／ca community．Black：IIO

sample．

Marker：msl士er 2(500 bp)；black：空白加样孔；1—6：土壤样品

Marker：marker 2(500 bp)；Black：rio sample；1—6：soil samples

图2细菌16SrDNA PCR产物琼脂糖凝胶(1．5％)电泳检测结果

隐．2 AgarD∞gel(1．5％)electrophoresis detected the PCR p∞ducts

of 16S rDNA gene fragment amplified from extracted genomic DNA

各个土壤样品的变性梯度凝胶电泳(DGGE)图

谱如图3所示，每个土壤样品经过DGGE都可以分

离出数目不等的电泳条带，且各条带的强度和迁移

率各不相同。

2．3．2 DGGE图谱分析DGGE技术被广泛地用作

分子工具比较微生物群落的多样性和监视种群动

态，已经成为微生物群落遗传多样性和动态分析的

强有力工具，并被广泛用于环境样品中的微生物多

样性检测和种群演替的研究。对DGGE图谱分析

中，较早应用的是聚类分析(Clustering)方法。近几

年，多维尺度分析(Multidimensional sealing，MDS)和

主成分分析(Principal component analysis，PCA)在

DGGE图谱分析中应用较多[17J。但是近来一些研

图3不同檀物盖度下土壤中细菌群落的DGGE图谱

Fig．3 DGGE profile of bacterial communities under

different plant cover of Reaumur／a sooagorica commmfity

表2各个土壤样品中DGGE图谱条带数量统计

Table 2 Numbers statistic of DGGE bands in each soil sample
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本实验16S rRNA扩增的DGGE条带的图像分

析(图3、表2)表明：在6种土样中，总共有16个优

势细菌DNA条带，有植被覆盖的土壤样品中条带的

数量在7一13之间变化，说明不同植被盖度影响细

菌多样性和结构。无植被覆盖的土壤中，条带最少，

只有6条，分别是条带A、B、C、D、E、F，而且，这6个

条带在后来的所有土壤中都出现，说明这些微生物

为该类型土壤中的常见类型，广布于该类型土壤之

中；植被盖度极低(总盖度4．62％)时土壤有7条

带，比无植被覆盖样地的土壤多了一个条带G，这可

能是植物的定居引起微生物群落的变化；当盖度提

高到26．65％，土样中微生物的条带增加到了lO个，

除了6个常见条带，有4个新的条带H、I、J、K，细菌

群落多样性明显增加。在植物总盖度48。73％时，

土壤中的条带增加到13条，此后随着盖度的增加，

土壤中的条带都增加到13条，说明丰富度没有变

化，但是可以看出条带位置不完全相同，均匀度有明

显的差别(表3)，微生物群落结构亦不相同。

表3运用DGGE图谱计算的±壤细菌多样性指数

Table 3 Soil bacterial diversity indices estimated

by the DGGE profiles

说明：Richne∞(S)根据DGGE图谱中条带的散量而得。

Note：Richness(S)Ⅷrepres∞ted by the band nⅫ1b∞of the DGGE

profdet．

同时，不同植被盖度的土壤中细群的相似性通

过这些土壤常见DGGE条带的相似系数反映出来，

利用公式(5)可以比较不同样地土壤(0—20 cm)细

菌群落的相似性。结果显示不同植被盖度的土壤细

菌在基因信息方面具有不同的相似程度(表4)。

3讨论与结论

3．1讨论

3．1．1植被盖度对土壤有机碳、氮的影响植被覆

盖对土壤特性的影响主要归因于植物根的分泌物和

枯枝持续向土壤中输入有机质和能量。土壤有机质

是土壤的重要成分，是植物的养分来源和土壤微生．

物生命活动的能量来源【埽】。土壤有机质通过改善

裹4不同样地土壤(0—20 cm)细菌群落相似系数

Table 4 Similarity coefficient of soil bacterial

community at di珏erent sites

4 5 6

O．8921

6

7

6

7

0．伽
O．5241

9

10

8

0．4804

0．5385

O．524l

Il

¨

0．4804

O．3187

0．7338

O．56ID4

“

0．4804

O．5镐5

O．3145

O．5604

0．5604

注：表格上邵效据是群落相似系数。下部是共有的DGGE条带数量。

Note：The data above diagonal m coefficient d community timilarity

and thoee down^m Ilumbelr of colnlnon DGGE bands．

土壤团粒结构，改善土壤的水、肥、气、热等环境条

件，提高土壤的抗侵蚀能力，为植被恢复提供可靠的

条件。将本实验土壤有机质数据，与同地区的农田

和弃耕地数据[19．201，以及Zhou等[2x]在美国采集的

29个低碳土壤样品的有机质含量(4．58 mg／g)相比

较，发现研究区域土壤有机碳的含量也偏低，同属于

低碳土壤环境，这进一步说明荒漠植物红砂对土壤

有机质的要求不高，能够在贫瘠的土地上生长。

植被覆盖减少为土壤侵蚀的发生提供了内部条

件，我国的西北地区是多风地区，雨量虽少但比较集

中，这是引起土壤侵蚀的外部条件。我国许多研究

也表明，黄土高原种草的坡地比不种草的坡地地面

径流减少47％，冲刷量减少77％L22J。坡向和坡位

也影响到土壤有机质的积累，即使在同一坡向，坡位

也影响土壤有机质的积累。植被覆盖程度低的样

地，处于较高坡位，因此也有更高的土壤侵蚀机会而

导致土壤有机质的降低。本研究区域大面积的土壤

表面植被覆盖程度很低，而且降水稀少、集中，山地

坡度大，易产生水土流失，导致养分流失，影响到土

壤有机质的积累。

3．1．2植被盖度对土壤微生物量变化的影响 土

壤微生物量虽然仅占土壤中碳的2％一3％、氮的

3％一5％，但它极其重要，是促使土壤有机物和植物

养分转化、循环的动力因素，是植物矿质养分的源和

汇汹J。土壤微生物量的变化主要受环境条件(干

湿、气温)和植物生长等因子的综合影响。干旱季

节，微生物数量少，活性低，对土壤中有机残体的矿

化和转化速度慢或停止；雨季，土壤水分充足，在温

度适宜时土壤微生物大量繁殖，对土壤中残体的分

解转化速度快，矿化快，提供给植物的有效养分数量

大幅度增加。另外，土壤的有效氮主要是土壤胶体

表面吸附和粘土矿物层间固定的铵态氮和土壤中的

6

6

6

6

6

l

2

3

4

5

6
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硝态氮。越来越多的研究表明，土壤微生物特性和

生物化学特性(比如微生物碳，酶活性和易分解的有

机质)均可作为土壤生态系统胁迫或恢复的敏感指

标[24l。

植被恢复通过改善土壤养分状况进而间接地影

响土壤微生物生物量，Jenkinson和Pow‰【25J认为植

被恢复过程中，植物生物量增加，枯枝落叶也随之增

加，导致土壤有机质增加，微生物可利用的能源物质

增多，微生物量也有所提高。土壤有机质会为微生

物的生长提供碳氮和能源，但是红砂是多年生超旱

生小灌木，群丛多样性很低，枯枝落叶本来就少，在

北方大风天气下，枯枝物仅依靠灌丛截留。另外，本

研究结果也证实有机碳含量低的土壤通常微生物量

含量也低[26,27】。

3．1．3植被盖度对土壤细菌多样性的影响 植被

是影响环境的重要因素，土壤微生物的多样性及变

异性(多型性)，反映了它们对环境的适应性[2s】。植

被通过影响土壤环境，进而影响到土壤微生物的结

构和多样性。Tiedie曾提出有关微生物群落多样性

变化的以下几个假设：从微生物群落多样性的全球

格局来看，植物群落类型初步决定了微生物群落的

组成，土壤微生物群落多样性与覆盖于土壤上的植

物群落多样性呈正相关；从微生物群落多样性的区

域格局来看，土壤微生物群落多样性与覆盖于土壤

上的植被群落生产力和多样性呈正相关，随着植物

群落存在的年限增长而增加。从不同土壤及覆盖其

上的植被与土壤微生物群落结构和多样性的关系来

看，植被使土壤中的微生物种类更丰富，群落多样性

更高，但是表层土壤(O一20 cm)微生物没有明显的

优势种群，种间竞争作用较弱【29]。Gelsomino等E31】

比较了来自不同地理位置的16种土壤微生物

DGGE图谱后指出，土壤类型是决定土壤微生物群

落结构的主要因素，相同的土壤类型，土壤微生物群

落结构也相似。Mccaig等【32J运用多样性指数和相

似性系数，发现在改良和未改良的荒漠草地土壤微

生物群落之间没有明显差异(可能是由于太低的植

被盖度所致)，而且DGGE图谱上没有发现个体多样

性的差异。用本研究中的方法检测时，通过比较植

被使微生物群落多样性增加，而且不同植被盖度的

土壤样品中细菌菌群多样性有差异，可能是表层土

壤环境由于受植被的影响，加上由于植物根系存在

而导致的空间异质性，可以满足各种微生物的生存

需求，使各种群都处在相对均一的水平C33]。根据生

态学的一般原理，这是种群间竞争作用较弱的结果。

但是盖度增加土壤细菌群落相似性变化小。可能是

低碳的土壤中微生物多样性偏低，另一方面因为有

着相同的土壤类型，土壤微生物群落结构相似性较

高所致。

3．2结论

在植被稀疏、物种多样性较低的干旱地区，红砂

植被盖度增加明显改善了土壤生态功能，但是植被

盖度增加到一定程度之后，对土壤特性改变的影响

不显著。因此，在干旱缺水地区不宜片面追求植被

盖度的增加。生态恢复是一项具有不确定性的、长

期的、需要资源投入的任务，在对生态系统进行恢复

前必须深思熟虑，集思广益比单独依赖某一项措施

或者技术会更好。
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Effects of different plant cover of Reaumuria soongorica on soil carbon

and nitrogen in different variety and soil bacterial diversity

LIU Bing—rtll’2
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Abstract：Soil quality restoration and soil management is the key for vegetation restoration and eco-environment sus—

tainable development for the hilly region of the semiarid Loess Plateau．In order to provide scientific reference for vegeta—

tion restomtion and soil care in the Loess Plateau，the change of soil carbon and nitrogen in different variety and soil bae-

terial diversity was studied by designing five gradient levels of plant cover of Reaumuria soongorica at I．anzhou Experi·

ment Base of Environmental Afforestation of South．North Mountains．The results showed：soil organic carbon(soc)，to—

tal nitrogen(TN)，soil microbial biomass C(MBC)and microbial biomass N(MBN)gradually increased with vegetation
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cover，SOC，"IN，MBC and MBN increased quickly before the vegetation cover approaching 48．73％．There were similar

trend between soil microbial bioma8s(MBC and MBN)and nutrients(SOC and’IN)under the 8alne vegetation cover，

which indicted that the organic fertilizer could provide energy for the growth of microbe．Soil bacterial diversity increased

witll
vegetation cover，and then gradually remained at a quite constant level，although soil microbial community’S struc·

ture Was different from each other under different vegetation cover．It implies that in arid and semiarid area8稍tll sparse

vegetation and lower plant diversity，the increase of the vegetation cover of Reaumuria soongorica changed obviously the

ecological function of the soil．However，the unilateral increase of vegetation cover will have less effect to the soil proper—

ties．

Key words：Reaumuria soongorica；plant cover；microbial biomass；soil bacterial diversity；PCR-DCA；E
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Effect of different amount of straw mulching on

soil enzyme activities in dry land

LI Qi锄，ZHANG Rui，JLA zlli—kuan

(Research Center矿Agriculture in the Arid and Semiarid Areas，Northwest A＆F University，Yangling，Shaaaxi 712100，C胁m)

Abstract：Field fLxed position experiments were conducted to study the effect of different amount of straw covering

on soil enzyme activities in Heyang Country of Shaanxi Province．The results showed that：Straw coveting could accelerate

soil enzymatic activities，in the layer between 0 cm and 20 cm the activities of invertase and alkaline phosphatase were

46．9％and 9．0％higher respectively than that in the control and reached the nlaximum when the fields were mulched

with 9 000 kg／hm2 of maize straw；Urease activity reached the maximum when the fields were mulched with 13 500

kg／hm2 of maize straw，and urease activity in the surface increased by 3．6 times compared to the control；With the in-

crease of soil depth，the activities of urease，invertase and catalase reduced，and the difference of alkaline phosphat蹴

activity in different levels WaS not significant．

Key words：spring majze；straw mulching；soil enzyme activities
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