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分根装置中接种 AM真菌对玉米秸秆降解及土壤 
微生物量碳、氮和酶活性的影响* 

罗  珍  朱  敏  王晓锋  刘先良  郭  涛**  
(西南大学资源环境学院  重庆  400716) 

摘  要  本试验通过两室分根装置种植玉米, 利用网袋法研究接种 Glomus mosseae 和 Glomus etunicatum 两种

AM 真菌对玉米秸秆降解的影响。试验分别在玉米移栽后第 20 d、30 d、40 d、50 d 和 60 d 时取样, 通过测定

接种 AM 真菌后玉米秸秆中碳、氮释放, 土壤中 3 种常见酶活性、微生物量碳、微生物量氮及土壤呼吸的动

态变化, 探讨 AM 真菌降解玉米秸秆可能的作用机制。研究结果表明: 经 60 d 的培养后, 与未接种根室相比, 

接种G. mosseae和G. etunicatum真菌的菌根室玉米秸秆降解量提高了 20.75%和 20.97%; 另外, 接种G. mosseae

和 G. etunicatum 加快了玉米秸秆碳素释放, 降低了氮素释放, 致使碳氮比降低 25.45%和 26.17%, 有利于秸秆

进一步降解。在本试验条件下, 接种 AF 真菌的菌根室中土壤酸性磷素酶、蛋白酶和过氧化氢酶活性均有显著

提高, 并增加了微生物量碳、氮和土壤呼吸作用, 形成了明显有别于根际的微生物区系。这一系列影响都反映

出 AM 真菌能够直接或间接作用于玉米秸秆的降解过程, 是导致玉米秸秆降解加快的重要原因。  
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Influence of arbuscular mycorrhizal inoculation on maize straw degradation 
and soil microbial biomass carbon and nitrogen, and enzyme activity in 

di-chamber split-root device 
LUO Zhen, ZHU Min, WANG Xiao-Feng, LIU Xian-Liang, GUO Tao 

(College of Resources and Environment, Southwest University, Chongqing 400716, China) 

Abstract  A large number of plant residues enters into soil on a daily basis in nature. The decomposition of these residues forms the 
foundation of nutrient cycles, especially carbon/nitrogen cycle. Several physical, chemical and biological factors (and interactions) 
contribute to the degradation processes. Among biological factors, micro-organisms which act as consumers and decomposers 
directly accelerate degradation processes or indirectly use acids and enzymes to do so. As micro-organisms, mycorrhizas have been 
recognized with special importance due to their especial microhabitat requirements. Arbuscular mycorrhizal (AM) fungi can form 
mutualistic symbiosis with more than 80% of higher plant species. The contribution of AM to plant residue degradation processes 
have varied at different hierarchical levels (plant root, mycorrhizas and soil mycelium), of course with mentioning accompanying 
bacteria. Most experiments have been carried out in pot or single compartment device conditions, which have made it difficult to 
clarify different effects of mycorhiza symbiosis on plant residue degradation. In this study, a di-compartment split-root device was 
used to quantitatively compare the changes in degradation processes in mycorrhizosphere and rhizosphere conditions. In the 
experiment, maize straw was used as representative plant residue and two different AM fungi (Glomus mosseae and Glomus 
etunicatum) inoculated. Samples were respectively harvested in 20 d, 30 d, 40 d, 50 d and 60 d after inoculation, analyzed for soil 
enzymatic activity, soil microbial biomass carbon and nitrogen, soil respiration and qCO2 and the mechanism of how mycorrhizal 
inoculation accelerated maize straw degradation discussed. The results showed that by inoculation with two different AM fungi, 
maize straw degradation mass and coefficient in mycorrhizosphere compartment were higher than in root compartment. Mycorrhizal 
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inoculation enhanced carbon degradation but limited nitrogen degradation. It also decreased carbon/nitrogen ratio which facilitated 
further degradation. For soil biological performance, it was noted that catalase, protease, acid phosphatase, microbial biomass carbon, 
nitrogen and soil respiration were more enhanced in mycorrhizosphere compartment than in root compartment. This initiated the next 
step of forming more active microbial community. The increased indices involved in the degradation process were the main reasons 
behind mycorrhizal acceleration of degradation. Different ability to accelerate maize straw degradation lied in function diversity of 
AM fungi. More AM fungal species and soil types were suggested for consideration in future studies. 
Key words  Split-root device, Maize straw, Straw decomposion, Soil enzyme activity, Microbial biomass carbon, Microbial 
biomass nitrogen, Soil respiration 
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丛枝菌根(arbuscular mycorrhiza, AM)真菌在自
然界中的分布极为广泛, 能与绝大多数的陆生植物
形成共生体系[1]。大量文献指出 AM 真菌对植物生

长、矿质养分的吸收(特别是土壤中移动性差的磷素)
及抗逆性、抗病性等[2]许多方面的生理机能起着重

要作用。以往认为 AM 真菌作为一种活体营养微生
物, 完全依赖于宿主植物提供碳源, 不能分解利用
死亡的植物残体[3]。但近年有研究发现 AM 真菌具

有直接分解植物残体的能力[4], 并证实 AM 真菌能

在一定程度上加快正在降解的植物残体中氮素的转

移, 这一效应对氮素循环有重要意义[5]。植物残体作

为生态系统中养分的基本载体, 是生态系统物质循
环的主要途径[6], 因而 AM 真菌在生态系统中可能

具有更广泛的作用。已有研究表明, AM真菌侵染宿
主建立共生体系后, 菌根能释放出多种酶和分泌物
等[7], 并形成明显有别于植物根际的微生物区系[8]。

土壤微生物和酶可能直接或间接地参与植物残体的

降解过程。因此, 关于 AM 真菌利用植物残体的能

力还有待于进一步的探讨[9]。 
本试验采用根际研究中常用的分根装置, 将同

一宿主植物的根系与菌根分开, 一室为不接种 AM
真菌的根室(root room, R), 另一室为接种 AM真菌
的菌根室(mycorrhizal room, M), 研究 AM真菌侵染
后对玉米秸秆降解的影响, 以及土壤中微生物和酶
活性的变化, 旨在植物生长状况相同的前提下, 对
该植物根系与菌根降解玉米秸秆的作用进行量化比

较。对深入理解 AM 真菌在生态系统物质循环中的
意义, 也为进一步阐述其在生态系统中的作用提供
理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 
试验在西南大学资源环境学院网室中进行。供

试土壤为酸性紫色土, 其基本性状为: pH 5.7、有机
质 21.5 g·kg−1、全氮 0.6 g·kg−1、全磷 1.0 g·kg−1、全

钾 15.4 g·kg−1、碱解氮 84.2 mg·kg−1、有效磷 27.6 
mg·kg−1、速效钾 73.0 mg·kg−1。土壤经湿热灭菌处理, 

风干后备用。 
供试植物 : 玉米(Zea mays L.)品种为“精科糯

2000”, 种子以 10% H2O2表面消毒 10 min, 去离子
水浸泡 5 h, 于 25 ℃暗室催芽 30 h后, 在盛有石英
砂的培养盆中育苗, 随时补充水分和养分, 待根系
长出 8~10 cm时进行分根。 

供试 AM 真菌菌种 Glomus mosseae 和 G. 
etunicatum, 均来自中国农业大学资源环境学院。菌
种预先经三叶草和玉米盆栽繁殖, 接种剂含有 AM
真菌孢子、根外菌丝和侵染的根段, 每克菌剂含有
20~30个孢子。 

玉米秸秆尼龙网袋制备: 试验材料为秋季农田
中的玉米地上部。用去离子水漂洗, 于 60 ℃下烘干
至恒重, 磨碎后过筛, 使粒径为 0.5~2 mm。称取 2.00 
g材料分别装入孔径为 200目、长 9 cm、宽 5 cm的
尼龙网袋中。封口后称整个网袋重量, 用万分之一
天平精确到小数点后 4 位。其初始元素含量为: 全
碳 485.6 g·kg−1、全氮 8.33 g·kg−1、碳氮比 58.30。 
1.2  试验设计 

本试验在彭思利等[10]试验装置基础上进行改进, 
扩大了盛土容量。试验设置 2个处理组: (1)接种 G. 
mosseae: 根室/菌根室; (2)接种 G. etunicatum: 根室/
菌根室; 每处理重复 15次, 共计 2×15=30盆。每盆
土重共计 3.6 kg, 菌种与供试土壤按 1︰10的比例混
匀装入菌根室(M), 根室(R)则在供试土壤中加入等
比例灭菌的菌种, 以保持土壤理化性质一致。先分
别加 0.30 kg 灭菌土壤置于两分室底部, 在两室内
相对应的外侧位置分别竖着放置一个装有玉米秸秆

的尼龙网袋 ,  然后加入与接种剂充分混合均匀的 
1.2 kg 土壤, 将植物根系平均分为两份置于两室中, 
每盆定植 2株玉米, 上面再覆盖 0.30 kg灭菌土壤。
试验过程中控制土壤含水量保持在田间持水量的

60%~70%。 
分别在移栽后第 20 d、30 d、40 d、50 d、60 d

时, 每处理收获 3 盆, 根室与菌根室中根系分开收
获, 取洗净、混匀的鲜根 1 g用于侵染率的测定; 取
出的尼龙网袋于 40 ℃烘干至恒重, 用万分之一天平
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称取尼龙网袋内剩余秸秆重量; 盆中的土壤风干后用
于菌丝密度、酶活性和土壤呼吸强度等指标的测定。 
1.3  测定项目及方法 

每个尼龙网袋单独测定; 降解量=B0−Bt, B0为玉

米秸秆初始重量, Bt为玉米秸秆剩余重量; 网袋内剩
余玉米秸秆的碳含量测定方法为重铬酸钾−硫酸法, 
氮含量测定方法为凯氏定氮法[11]; 碳释放量与氮释
放量参照申艳等[12]的方法计算; 应用 Olson 的指数
模型 Bt/B0 =e−kt计算玉米秸秆的降解系数 k值[13]。玉

米根系的菌根侵染率采用方格交叉法测定[14]; 土壤
菌丝密度按照 Abbott等[15]的方法进行。 

土壤过氧化氢酶活性测定采用高锰酸钾滴定法, 
活性单位以 30 min 后 1 g 土壤消耗 0.1 mol·L−1 

KMnO4 的毫升数表示(U); 蛋白酶活性测定采用茚
三酮比色法, 活性单位以 24 h后 1 g土壤中氨基氮
的毫克数表示(U)[16]; 酸性磷酸酶活性测定采用磷
酸苯二钠比色法, 活性单位以 3 h后 100 g土壤中酚
的毫克数表示(U)[17]; 土壤呼吸强度测定采用碱吸
收法; 微生物量碳、氮测定采用氯仿熏蒸−K2SO4浸

提法[18]。 

1.4  数据处理 
原始数据在 Excel 中进行标准化处理 , 应用

SAS软件(Version 9.13; SAS Institute, Cary, NC)对试

验数据进行二因素方差分析, 5%水平下 LSD多重比

较检验各处理平均值之间的差异显著性。 

2  结果与分析 

2.1  宿主植物菌根侵染率及土壤菌丝密度 
根系侵染率和土壤菌丝密度如表 1 所示。不接

种处理宿主植物玉米根系没有观察到 AM 真菌侵染

现象, 接种处理根系均被菌根真菌侵染, 并且随着

时间的延长, 菌丝密度和侵染率不断增加, 植物生

长到 60 d时接种 G. mosseae和 G. etunicatum处理的

菌根侵染率分别达到 82.90%、76.79%, 菌丝密度达

96.38 cm·g−1、91.98 cm·g−1。植株地上部与根系干重

如表 2 所示。30 d 后, 根室的根系干重有高于菌根

室根系的趋势, 但在第 60 d 时差异不显著; 接种两

种 AM 真菌对菌根室中根系干重及地上部干重没有

明显影响。 
 

表 1  分根装置中接种菌根真菌的玉米根系侵染率及菌丝密度 
Table 1  Inoculation rate and hyphal density of maize root inoculated by arbuscular mycorrhiza in the split root device 

侵染率 Rate of inoculation (%) 菌丝密度 Hyphal density (cm·g−1) 

玉米移栽天数 Days after transplanting maize (d) 处理 
Treatment 

20 30 40 50 60 20 30 40 50 60 

R ND ND ND ND ND ND ND ND ND ND Gm 

M 48.42±3.45a 57.38±1.59a 61.33±2.71a 70.34±1.61a 82.90±2.62a 14.67±2.54a 37.30±2.52a 64.95±5.04a 80.67±3.79a 96.38±3.16a

R ND ND ND ND ND ND ND ND ND ND Ge 

M 44.02±3.29a 52.50±2.91a 57.64±4.65a 66.56±1.78a 76.79±1.46b 16.55±3.16a 35.41±3.24a 54.90±1.92b 71.87±1.84b 91.98±2.63a

平均值 
Average 

46.22E 54.94D 59.48C 68.45B 79.84A 15.61E 36.35D 59.92C 76.27B 94.18A 

同列不同小写字母表示同一取样时间不同处理在 0.05 水平差异显著, 同行不同大写字母表示不同取样时间在 0.05 水平差异显著。Gm: 
接种 G. mosseae处理; Ge: 接种 G. etunicatum处理; R: 根室; M: 菌根室。下同。ND: 无菌根真菌。Different lowercases in the same column within 
the same sampling time indicate significant difference among treatments at 0.05 level. Different capital letters in the same line denote significant 
difference among different sampling times at 0.05 level. R: root room; M: mycorrhizal room. Gm: G. mosseae inoculation; Ge: G. etunicatum inocula-
tion. The same below. ND: no arbuscular mycorrhiza detected. 

 
表 2  分根装置中接种菌根真菌的玉米地上部和根系干重 

      Table 2  Dry weight of shoot and root of maize inoculated by arbuscular mycorrhiza in the split root device       g 

根系干重 Root dry weight  地上部干重 Shoot dry weight 

玉米移栽天数 Days after transplanting maize (d) 处理 
Treatment 

20 30 40 50 60 20 30 40 50 60 

R 0.44±0.07b 0.99±0.12a 3.09±0.30a 3.59±0.20a 4.32±0.22aGm 

M 0.40±0.05b 0.96±0.09a 2.36±0.13b 2.96±0.21bc 4.13±0.63a
3.68±0.19a 11.43±0.02a 30.32±1.07a 44.38±2.19a 60.67±1.59a

R 0.46±0.05b 0.96±0.11a 3.21±0.05a 3.33±0.21ab 4.20±0.21aGe 

M 0.59±0.08a 1.10±0.12a 2.74±0.42ab 2.86±0.22c 3.99±0.37a
3.94±0.38a 11.45±0.26a 30.86±0.87a 42.87±2.69a 59.44±2.59a

平均值 
Average 

0.53E 1.03D 2.97C 3.10B 4.10A 3.81E 11.44D 30.59C 43.63B 60.06A 
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2.2  接种 AM真菌对玉米秸秆降解的影响 
如表 3 所示, 各处理玉米秸秆降解量随着培养

时间的增加而增加(P<0.001)。同一接种处理下, 相
同取样时间的玉米秸秆降解量在根室与菌根室之间

存在显著差异(P<0.001), 表现为: 菌根室>根室, 即
同一宿主植物条件下, 菌根系与根系土壤环境相比, 
对玉米秸秆的降解有明显优势。60 d 时, 接种 G. 
mosseae 和 G. etunicatum 处理的菌根室较相应不接
种的根室玉米秸秆降解量分别提高 20.75%和
20.97%, 可见, 接种这两个菌种都能促进玉米秸秆
的降解。 

降解系数是衡量分解速率的一个指标, 降解系
数越大其分解速度就越快[13]。由图 1 可以看出, 各
处理秸秆降解系数随时间的增加逐渐减小, 即玉米
秸秆的降解速度到后期越来越缓慢; 且同一取样时
期, 接种 G. mosseae和 G. etunicatum处理的菌根室
秸秆降解系数均高于相应不接种的根室; 植物生长
60 d后, 接种 G. mosseae和 G. etunicatum的菌根室
的秸秆降解系数比相应根室分别高 30.57%和
31.27%。说明接种 AM 真菌能加快玉米秸秆的降解
速度, 与表 3 中接种 AM 真菌处理增加玉米秸秆降
解量结果相一致。 
2.3  接种 AM真菌对玉米秸秆碳、氮释放量及碳氮

比的影响 
如表 4 所示, 各处理玉米秸秆中碳素随时间延

长表现为净释放特性, 即碳释放量不断增加; 60 d时, 
各处理碳释放量累计占初始量的 47.52%~55.70%, 
以接种 G. etunicatum 处理为最高; 接种 G. mosseae
和 G. etunicatum的菌根室碳释放量均显著高于不接
种的根室, 60 d时达到 11.49%和 17.08%。在 60 d培
养过程中各处理氮释放量占初始量的 37.99%~ 
54.37%。根室与菌根室玉米秸秆降解过程中氮素释
放规律表现不一, 不接种的根室氮释放量表现为随
时间累计增加, 而接种 G. mosseae 和 G. etunicatum
的菌根室 40 d后则表现为累计减少, 到 60 d时, 接
种 G. mosseae和 G. etunicatum的菌根室与相应根室
氮释放量相差 46.27%和 35.63%。由此可见, 接种

AM真菌对玉米秸秆中碳、氮释放有很大影响, 尤其
是氮。 

玉米秸秆中碳素与氮素释放量的不同必然引起

碳氮比的变化。图 2 反映了玉米秸秆降解过程中碳
氮比的变化动态。可以看出, 整个降解过程中, 玉米
秸秆碳氮比为根室>菌根室。根室中玉米秸秆碳氮比
随时间延长非但没有下降反而有所增加 ; 接种 G. 
mosseae 和 G. etunicatum 的菌根室中玉米秸秆碳氮
比逐渐降低 , 与其初始值相比 , 60 d 时降幅达
25.45%和 26.17%。 
2.4  接种 AM真菌对土壤中酶活性的影响 

图 3显示了接种AM真菌对土壤中酸性磷酸酶、
蛋白酶和过氧化氢酶活性的影响。首先, AM真菌菌
丝能通过与细菌的协同作用来提高磷酸酶活性 [19], 
促进有机磷化合物的水解, 以活化植物通常不能直
接利用的有机磷源。从图 3a可以看出, 整个过程中
各处理的酸性磷酸酶活性均表现为先升高后降低的

趋势, 以 40 d 时为最高; 同时, 接种 G. mosseae 和
G. etunicatum 的菌根室酶活性均显著高于相应的根
室处理。 

蛋白酶是水解酶类的一种 , 参与土壤中氨基

酸、蛋白质及含氮有机化合物的酶解, 可将蛋白质

水解为肽, 最终形成氨基酸, 为植物提供氮源。如图

3b所示, 蛋白酶活性总体表现为先下降后上升的趋势, 

在 50 d时均有一定程度下降; 但接种 G. mosseae和 G. 

etunicatum的菌根室蛋白酶活性均显著高于根室。 

过氧化氢酶能解除由生物呼吸和生物化学反应

而产生的过氧化氢的毒害, 参与土壤中物质和能量

转化, 其活性表示土壤腐质化强度大小和有机质积

累程度[20]。由图 3c可以看出, 两接种处理的菌根室

过氧化氢酶活性变化较为相似, 并明显高于相应未

接种的根室。 

综上所述, 接种 G. mosseae和 G. etunicatum的

菌根室相对于根室显著提高了土壤中酸性磷酸酶、

蛋白酶和过氧化氢酶活性, 这些酶可能参与玉米秸

秆的降解过程, 进而影响了秸秆的降解。 
 

表 3  接种 AM 真菌对玉米秸秆降解量的影响 
                   Table 3  Effect of AM fungi inoculation on degradation mass of maize straw                    g 

玉米移栽天数 Days after transplanting maize (d) 处理 
Treatment 20 30 40 50 60 

R 0.743 3±0.010 3b 0.777 5±0.005 6b 0.856 5±0.004 3b 0.863 3±0.007 3b 0.875 4±0.002 3b Gm 

M 0.821 7±0.012 9a 0.901 3±0.015 6a 0.944 1±0.007 2a 1.030 3±0.006 4a 1.057 0±0.006 9a 

R 0.664 6±0.006 1c 0.765 3±0.011 3b 0.827 7±0.002 6c 0.855 1±0.005 9b 0.885 0±0.012 2b Ge 

M 0.805 9±0.010 4aE 0.905 7±0.003 9aD 0.949 7±0.009 8aC 1.032 0±0.002 8aB 1.070 6±0.005 8aA 
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表 4  接种 AM 真菌对玉米秸秆碳、氮释放量的影响 
Table 4  Effect of AM fungi inoculation on C, N release of maize straw 

玉米移栽天数 Days after transplanting maize (d) 处理 
Treatment 20 30 40 50 60 

R 0.362±0.005b 0.379±0.002c 0.424±0.015b 0.434±0.014b 0.462±0.018c Gm 

M 0.398±0.007a 0.450±0.007a 0.487±0.003a 0.519±0.019a 0.515±0.007b 

R 0.348±0.003b 0.393±0.003b 0.431±0.001b 0.448±0.014b 0.463±0.009c 

碳释放量 

C release (g) 

Ge 

M 0.413±0.014aE 0.448±0.009aD 0.488±0.012aC 0.521±0.007aB 0.542±0.002aA

R 6.36±0.08a 8.13±0.11a 8.34±0.08a 8.35±0.04a 9.01±0.01a Gm 

M 6.32±0.12a 6.53±0.18c 6.33±0.08d 6.43±0.06c 6.16±0.11c 

R 6.23±0.06a 8.01±0.06a 8.17±0.05b 8.28±0.07a 9.06±0.08a 

氮释放量 

N release (mg) 

Ge 

M 6.39±0.05aC 6.85±0.08bB 6.90±0.09cB 6.70±0.02bB 6.68±0.07bA 

 

 
 

图 1  接种 AM 真菌对玉米秸秆降解系数的影响 
Fig. 1  Effect of AM fungi inoculation on degradation coeffi-

cient of maize straw 
Gm-R和 Ge-R分别表示接种灭活 G. mosseae和 G. etunicatum

的根室, Gm-M和 Ge-M分别表示接种 G. mosseae和 G. etunicatum的
菌根室, 下同。Gm-R and Ge-R show the root room inoculated with 
inactive G. mosseae and G. etunicatum, respectively. Gm-M and Ge-M 
show the mycorrhizal room inoculated with G. mosseae and G. etunica-
tum, respectively. 

 

 
 

图 2  接种 AM 真菌对玉米秸秆碳氮比的影响 
Fig. 2  Effect of AM fungi inoculation on C/N ratio of maize straw 

 
2.5  接种AM真菌玉米秸秆降解过程中土壤微生物

量碳、氮的动态变化 
由表 5 数据可以看出, 接种与否对土壤微生物

量碳、氮产生很大影响。各处理微生物量碳均呈先

升后降趋势, 50 d时接种 G. mosseae和 G. etunicatum
的菌根室达到最高, 较相应根室分别高出 69.96%和
48.32%。整个降解过程中, 接种 AM 真菌的菌根室

微生物量碳均显著高于不接种的根室。微生物量氮

也是如此, 以 60 d时接种G. mosseae和G. etunicatum
的菌根室最高 , 较相应根室分别高 58.48%和
63.74%。 
2.6  接种AM真菌玉米秸秆降解过程中土壤呼吸作

用及呼吸熵的动态变化 
土壤呼吸(soil respiration)是评价土壤基质中碳

稳定性的重要指标, 同时也反映了土壤微生物的活
性[21]。表 6表明, 同一取样时间下, 接种 G. mosseae
和 G. etunicatum的菌根室土壤呼吸均显著高于相应
不接种的根室。因此可以认为, 接种 AM 真菌相对

提高了土壤中微生物的活性。对土壤呼吸熵(respir-
ation quotient, qCO2)而言, 接种 G. mosseae 和 G. 
etunicatum的菌根室在 40 d后显著低于相应不接种
的根室。 

3  讨论 

本试验采用两室分根装置, 利用网袋法研究了
接种两种 AM真菌 G. mosseae和 G. etunicatum后对
玉米秸秆降解的影响。在同一宿主植物的前提下 , 
通过测定土壤酶活性、微生物量碳、微生物量氮和

土壤呼吸及呼吸熵的变化动态, 明确 AM 真菌促进

玉米秸秆降解的可能原因。 
结果表明, 接种 G. mosseae和 G. etunicatum的

菌根室与相应不接种根室相比, 显著促进了玉米秸
秆的降解。Schädler等[22]也认为 AM真菌侵染后, 会
引起植物残体降解速率发生变化。在本文为期 60 d
的试验过程中, 菌根室相比根室玉米秸秆的降解速
度有明显提高, 从而引起最终降解量增加。 

在此过程中, 玉米秸秆内在元素也发生一定变
化。虽然目前没有证据表明 AM真菌能直接利用植 
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图 3  分根装置中接种 AM 真菌对土壤酶活性的影响 
Fig. 3  Effect of AM fungi inoculation on soil enzymatic  

activity in the split root device 
 

物残体中的碳素 [4], 但菌根际特有的多种伴生菌群
的存在 [23], 大大增加了碳水化合物的消耗 , 因此 , 
在同一时期, 菌根室碳释放量显著高于根室, 且表
现为净释放特性。已有研究表明 AM 真菌可能通过
影响土壤中的自养微生物群体对氮循环起作用 [24], 
使植物残体的氮矿化速率平均增加 228%[5], 并从中

获取氮素[4], 值得注意的是获取的氮素仅有 3%供给
宿主植物, 大部分仍存在共生体的真菌结构中, 而
菌丝的氮含量可高达 5%[25], 加之 AM 真菌具有在

有机质斑块中富集生长的特性 [26], 随时间的延长 , 
大量根外菌丝不断在尼龙网袋内积累, 这可能是引
起菌根室后期氮释放量显著低于根室的重要原因。 

秸秆中碳素与氮素不同程度释放, 进而影响了
秸秆碳氮比的变化。一般认为, 较低的碳氮比有利
于玉米秸秆中矿质态养分的释放, 其值越高玉米秸
秆越不易降解[27]。虽然试验中各处理玉米秸秆碳氮

比均高于 30, 但随着降解的进行, 接种 AM 真菌的菌
根室显著降低了玉米秸秆碳氮比, 使其更易于降解。 

AM 真菌促进玉米秸秆降解, 可能是 AM 真菌

的直接降解作用, 以及通过改变土壤酶活性, 影响
根际微生物共同作用的结果。土壤酶主要来自土壤

微生物的代谢 , 还有部分来自动植物分泌 [28−29]。

Atul-Nayyar 等[5]认为, AM 真菌的根外菌丝也可以

分泌多种酶类对植物残体的降解产生作用。本研究

数据表明, 接种 AM真菌后, 土壤酸性磷酸酶、蛋白
酶和过氧化氢酶活性比不接种根室均有显著提高。

作为土壤中生化反应的调控者, 土壤酶在土壤氮素
循环和有机质的形成中扮演着重要角色[30], 影响土
壤中的各种代谢过程和能量转化, 并能参与土壤中
有机物质的分解和转化, 对解释菌根加快降解植物
残体提供依据。 

除了 AM 真菌自身的作用, 接种 AM 真菌后还
导致土壤微生物量、区系组成以及代谢过程改变[8], 
使得主要由土壤微生物产生的土壤酶的数量和活性

发生变化。菌根室微生物量碳、微生物量氮和土壤

呼吸相对于根室均明显增加。土壤呼吸熵, 又称微
生物代谢熵(qCO2), 能够反映土壤微生物种群利用
土壤有机成分的效率, 还可以同时表示微生物量的
大小和活性[31]。qCO2值越低表明微生物碳利用效率 

 
表 5  分根装置中接种 AM 真菌对土壤微生物量碳、氮的影响 

     Table 5  Effect of AM fungi inoculation on soil microbial biomass carbon and nitrogen in the split root device   mg·kg−1 

微生物量碳 Microbial biomass carbon 微生物量氮Microbial biomass nitrogen 

玉米移栽天数 Days after transplanting maize (d) 
处理 

Treatment 
 

20 30 40 50 60 20 30 40 50 60 

R 88.64±3.00b 90.41±3.20c 112.59±4.58d 112.30±2.99c 98.65±6.94b 7.96±0.97c 12.64±2.33c 23.32±2.47b 35.05±4.00b 39.81±1.98bGm 

M 123.34±10.61a114.11±5.44b 149.52±1.70b 190.87±3.19a 161.17±5.80a 16.35±1.93b 24.78±1.59b 43.14±4.87a 57.73±6.61a 63.09±7.08a

R 77.70±6.08b 89.12±7.37c 123.47±6.12c 134.40±5.99b 94.76±4.57b 9.19±1.84c 14.72±2.71c 25.72±5.50b 41.94±2.35b 40.57±2.92bGe 

M 122.99±12.18a127.21±4.93a 176.25±4.29a 199.34±7.30a 161.26±7.19a 24.88±1.67a 32.84±2.52a 50.43±3.67a 63.88±1.40a 66.43±4.44a

平均值 
Average 

103.17D 105.21D 140.46B 159.23A 128.96C 14.59D 21.24C 35.65B 49.65A 52.47A 
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表 6  分根装置中接种 AM 真菌对土壤呼吸及呼吸熵的影响 
Table 6  Effect of AM fungi inoculation on soil respiration and respiration quotient (qCO2) in the split root device 

土壤呼吸 Soil respiration [mg(C)·kg−1·h−1] 呼吸熵 Respiration quotient (h−1) 

玉米移栽天数 Days after transplanting maize (d) 处理 
Treatment 

20 30 40 50 60 20 30 40 50 60 

R 11.07±0.31c 11.81±1.05c 12.77±1.27b 9.71±1.08b 11.14±0.20b 0.125±0.001b 0.131±0.009a 0.114±0.016a 0.087±0.012a 0.113±0.006aGm 

M 14.67±0.72a 15.55±0.12a 15.96±0.31a 13.51±0.94a 12.63±1.50ab 0.120±0.012b 0.136±0.007a 0.107±0.001a 0.071±0.005b 0.078±0.010b

R 11.95±0.89c 11.41±0.62c 12.83±1.58b 9.85±0.47b 11.88±0.12ab 0.154±0.016a 0.129±0.016ab 0.104±0.017a 0.073±0.007ab 0.126±0.007aGe 

M 13.44±0.24b 13.99±0.61b 15.82±0.73a 12.90±1.39a 13.44±1.00a 0.110±0.009b 0.110±0.005b 0.090±0.006a 0.065±0.005b 0.083±0.006b

平均值 
Average 

12.78BC 13.19B 14.34A 11.49D 12.27C 0.127A 0.126A 0.104B 0.074C 0.100B 

 
就越高[32]。这些数据证实菌根室中的微生物量大小

和活性相对根室均有提高, 进而对玉米秸秆的降解
产生影响。 

在此试验条件下, 不同的菌种虽然在秸秆降解
量上未表现出差异性, 但接种 G. mosseae 对降低玉
米秸秆碳氮比, 提高土壤酶活性优于 G. etunicatum, 
接种 G. etunicatum对提高微生物量碳、微生物量氮
的效果较好。因此, 在将 AM真菌应用于实践时, 有
必要筛选更为有效的菌种, 以获得更高的作用。 

本研究发现 AM 真菌菌根能够显著加快玉米秸
秆降解, 并影响玉米秸秆碳素和氮素的释放, 致使
秸秆碳氮比降低, 利于其进一步降解。在本试验条
件下, 接种 AM 真菌提高了土壤中酸性磷酸酶、蛋

白酶和过氧化氢酶活性 , 并形成活跃的微生物区
系。另外, 土壤中微生物与酶都反映出直接或间接
地参与了玉米秸秆的降解过程。由此可以推断, AM
真菌和宿主植物形成共生体系后, 通过提高土壤酶
活性、增加微生物量的大小和活性作用于玉米秸秆的

降解过程, 成为导致玉米秸秆降解加快的重要原因。 
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