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研究背景

• 由地下“微生物-原生动物-线虫”构成的土壤

微食物网，在支撑生态系统功能和提供生态系

统服务等方面发挥着关键作用。

1) 土壤微食物网

Wardle et al., 1998



研究背景

2）土壤胞外酶及其与土壤微食物网的联系

• 微生物胞外酶催化分解的限速步骤并调节了

土壤微食物网中的能量流动。

Sinsabaugh et al., 2012



研究背景

2）土壤胞外酶及其与土壤微食物网的联系

1) 胞外酶的催化反应具有底物特异性。

2) 微生物的胞外酶生产具有身份专一性。

3) 微型动物的种类组成也可能会间接改变

微生物胞外酶的生产模式。

土壤微食物网的经典结构
与微生物胞外酶的机制联系。



研究背景

3）研究目的

• 目前还缺乏能够提供微食物网综合信息的

生态指标。

• 我们通过一项基于耕地系统转化为自然区

域的案例研究，首次提出了一种土壤胞外

酶谱分析方法。

• 该方法有望成为微食物网特征的综合衡量

指标，并能够预测土壤微食物网的状态。



研究背景

酶谱指数 计算 对微食物网特征的指示意义

(1) 酶化学计量比 获取不同养分的酶活性比值 将底物化学计量学和养分限制联系起来

(2) 基于酶活性的碳可分解性 碳水解酶与氧化酶的比值 指示了底物的可分解性

(3) 基于酶活性的通道指数 真菌衍生的酶活性与细菌衍生的酶活性比值
反映了真菌能流通道相比于细菌能流通
道的优势

(4) 组成
基于Bray–Curtis 相异性矩阵进行主坐标分析后，第
一主坐标的得分

与土壤微食物网中的生物群落组成有关
联

(5) 总活性 标准化后的所有酶活性的均值
更高的总酶活性指示了更高的底物数量，
和更高的土壤生物多度

(6) 多样性
Alpha多样性，对于选择的测定酶群落，包括了酶
的丰富度、香浓指数和Pielou均匀度等

更高的酶多样性指示了土壤生物群落更
高的多样性和均匀度，以及生物群落网
络更高的复杂性和稳定性

(7) 网络复杂性
由共现网络分析得到的复杂性指数(如平均度、平
均聚类系数等)

酶网络的复杂性指数越高，生物群落网
络的复杂性越高

(8) 网络稳定性
由共现网络分析得到的稳定性指数(如鲁棒性和脆
弱性等)

酶网络的鲁棒性较高而脆弱性较低，说
明生物群落网络的稳定性较高

本研究提出8种酶谱指数，用于指示微食物网的特征



实验设计与方法

5m

5m

农田系统 自然恢复系统

4个取样小区 4个取样小区

研究样点：湖南祁阳国家土壤质量观测实验站

取样时间：2021年6月和9月

取样深度：0-15cm

◼ 农田系统

◼ 自然恢复系统

➢实验处理



实验设计与方法

（1）土壤底物：总有机碳氮、高锰酸钾氧化碳、溶解性碳氮
（2）土壤细菌和真菌群落
（3）土壤原生动物群落
（4）土壤线虫群落
（5）土壤胞外酶活性：与土壤碳氮循环相关的8种酶

• 测定指标

（1）酶化学计量比
（2）碳可分解性
（3）通道指数
（4）组成
（5）总活性
（6）多样性
（7）网络复杂性
（8）网络稳定性

• 酶谱指数

（1）底物数量、质量和可分解性
（2）土壤生物以及总体食物网生物的组成、丰度、多样性和分解通道指数
（3）土壤生物以及总体食物网生物网络的复杂性和稳定性

• 微食物网特征



结果与讨论
底物 生物

1) 土壤微食物网特征

耕地系统转化为自然系统后，
底物数量、质量和可分解性；
土壤生物以及总体食物网生物
的组成、丰度、多样性和分解
通道指数发生显著变化。



结果与讨论

生物网络



结果与讨论



结果与讨论

2）土壤胞外酶谱指数

耕地系统转化为自然系统
后，酶化学计量比、碳可
分解性、通道指数、组成、
总活性和多样性指数均呈
现显著变化。



结果与讨论

Network indices
Arable

system

Restored

natural area

Complexity indices

avgK 1.57(0.26) 2.53(0.62)

avgCC 0.30(0.19) 0.78(0.09)

GD 1.81(0.17) 1.23(0.09)

Con 0.27(0.05) 0.37(0.07)

Modularity 0.26(0.09) 0.04(0.02)

Stability indices

Robustness 0.28(0.01) 0.44(0.01)

Vulnerability Na Na

酶网络的复杂性和稳定性指数

耕地系统转化为自然系统后，

酶网络的复杂性和稳定性数

值也显著增加。



结果与讨论

3）土壤胞外酶指数与腐解微食物网特征的联系



总结

（1）本研究表明了土壤酶谱分析作为分解者微食物网特征的综合指示方法的重要性。

（2）在应用土壤酶谱分析法指示土壤食物网特征的时候，需要做到具体问题具体分析。

 

•  首先，在特定酶的选择上要注意所选酶类和特定情境下目标食物网属性的内在关

联性，并尽可能排除其它因素的干扰。

•  此外，为了提高酶多样性及网络特征对于食物网相应特征的指示效用，应在关键

酶类选择的基础上，尽可能扩大酶类范围。
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