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高寒湿地和草甸退化及恢复对土壤微生物碳代谢功能
多样性的影响
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摘要：为研究高寒湿地、草甸的退化及恢复与土壤微生物碳代谢功能多样性的关系，以及影响土壤微生物碳代谢功能多样性的

关键因素，该研究利用 ＢＩＯＬＯＧ Ｅｃｏ 微平板法，分析了甘肃玛曲地区 ５ 类（湿地、沼泽化草甸、高寒草甸、退化草甸、人工恢复草

甸）１４ 个退化与恢复样地的土壤微生物对单一碳源的利用情况。 结果表明，从湿地到沙化草地的逐渐退化过程中，草甸的土壤

微生物群落代谢活性差异显著；主要是由于在湿地干化过程中，微生物活性逐渐升高，沼泽草甸土壤微生物活性最高；随着草甸

不断退化，微生物活性逐渐降低，沙化草地最低；而人工补播恢复使土壤微生物活性有所增加，表明退化对微生物碳代谢功能多

样性造成显著影响，人工恢复措施在一定程度上提高了土壤微生物活性。 聚合物类（吐温 ４０、吐温 ８０、环状糊精、肝糖）、氨基酸

类及碳水化合物类是土壤微生物主要利用的碳源。 冗余分析结果显示，土壤的碳氮比、含水量、有机碳、全氮、容重、氮磷比、ｐＨ

及植被覆盖度是影响土壤微生物碳代谢功能多样性的关键因子。 因此，可用土壤碳代谢功能多样性变化评价高寒湿地及草甸

的退化和恢复及其变化程度。
关键词：退化草甸；微生物多样性；ＢＩＯＬＯＧ Ｅｃｏ 微平板法；土壤理化性质；植被
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ａｎａｌｙｓｉｓ， ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ Ｃ ／ Ｎ ｒａｔｉｏ， ｔｏｔａｌ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ， ｔｏｔａｌ ｓｏｉｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ， ｓｏｉｌ ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ， Ｎ ／ Ｐ ｒａｔｉｏ，
ｐＨ， ａｎｄ ｐｌａｎｔ ｃｏｖｅｒａｇｅ ａｒｅ ｔｈｅ ｋｅｙ ｆａｃｔｏｒｓ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ． Ｔｈｅ ｇｉｖｅｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｅｌｕｃｉｄａｔｅ ｔｈａｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｓｗａｍｐ ｗｅｔｌａｎｄｓ ｗａｓ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｂｅｃａｕｓｅ ｏｆ ｉｔｓ ｍｏｒｅ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｓｔａｔｕｓ ａｎｄ ｈｉｇｈｅｒ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｃｏｖｅｒ． Ｏｎ
ｔｈｅ ｃｏｎｔｒａｒｙ， ｄｅｇｒａｄｅｄ ｍｅａｄｏｗ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｎｕｔｒｉｅｎｔｓ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｃｒｅａｔｅｄ ａ ｈｏｓｔｉｌｅ ｍｉｌｉｅｕ ｆｏｒ ｓｏｉｌ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ． Ｉｔ ｉｓ ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ ｅｌｕｃｉｄａｔｅｄ ｔｈａｔ ｂｙ ｍｏｎｉｔｏｒｉｎｇ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｎｏｔ ｏｎｌｙ ｐｒｅｄｉｃｔｓ ｔｈｅ ｓｔａｔｕｓ ｏｆ ｓｏｉｌ
ａｎｄ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ ｓｔａｔｕｓ ｂｕｔ ａｌｓｏ ｒｅｆｌｅｃｔ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ ｏｆ ｄｅｇｒａｄｅｄ ａｌｐｉｎｅ
ｗｅｔｌａｎｄｓ ａｎｄ ｍｅａｄｏｗｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｑｉｎｇｈａｉ⁃Ｔｉｂｅｔａｎ Ｐｌａｔｅａｕ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｄｅｇｒａｄｅｄ ｍｅａｄｏｗｓ； ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ＢＩＯＬＯＧ Ｅｃｏ ｍｉｃｒｏｐｌａｔｅ； ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ
ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ； ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ

土壤微生物是土壤营养转化、能量代谢的重要参与者，其群落多样性变化受到土壤肥力［１］ 及植被特性

（组成、生物量） ［２］的影响。 其中，土壤因素是土壤微生物群落变化的主要影响因素，其次是生物（地上生物

量、植物物种丰富度）和环境（年降雨量）因素［３］。 植物从土壤中摄取养分，同时又通过残体及分泌物作用于

土壤，而土壤微生物又是土壤养分循环的重要参与者，因此植被－土壤－土壤微生物三者间的相互作用，对于

维持生态系统平衡十分重要［４］。 土壤退化过程中，土壤肥力、植被性质的改变，必然影响土壤微生物群落多

样性的变化。 因此，土壤微生物群落结构变化可作为土壤及植被变化的指示因子。
青藏高原高寒湿地，对全球生态系统平衡具有重要意义。 近年来，由于全球变暖和人为干扰等因素的影

响，湿地干化程度加剧，湿地向草甸演替。 加之高强度的放牧进一步造成草甸退化、生产力降低，荒漠化、沙化

程度加深，鼠害泛滥［５⁃６］，而草甸退化导致土壤碳损失、营养降低、含水量降低，土壤肥力下降等一系列问题的

出现，进一步加剧了土壤退化。 土壤微生物对气候及环境变化十分敏感，其群落结构变化也一定程度上反映

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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了土壤营养状况［７］，因此土壤微生物群落结构差异可指示土壤环境的变化。
ＢＩＯＬＯＧ Ｅｃｏ 作为一种研究微生物群落功能多样性的方法，其通过土壤微生物对不同单一碳源的利用情

况，直接获得土壤微生物整体活性［８］ 及代谢功能的差异［９］，是研究土壤微生物群落功能多样性的主要方

法［１０］。 目前针对草甸利用微生物碳代谢功能多样性的研究主要集中在不同植被类型、恢复措施、干扰（放牧、
鼠害、围封、施肥）等方面，但目前尚未有综合分析高寒湿地、草甸变化过程中土壤微生物碳代谢功能多样性

差异的研究。 本文利用 ＢＩＯＬＯＧ Ｅｃｏ 研究退化及恢复干扰等因素作用下高寒湿地、草甸土壤微生物碳代谢功

能多样性的变化规律，探究高寒地区土壤微生物多样性变化与土壤及植被性质的互作关系，为高寒地区生态

系统退化和恢复及其评价提供依据。

１　 材料与方法

１．１　 样地概况

研究地点位于若尔盖湿地玛曲县范围，玛曲县位于甘肃省甘南藏族自治州（１００°４５′４５″—１０２°２９′００″Ｅ，
３３°０６′３０″—３４°３０′１５″Ｎ），海拔 ３３００—４８０６ ｍ，属高寒湿润型气候，年平均气温 １．２℃，降水量 ６１５ ｍｍ，年蒸发

量 １３５２．４ ｍｍ［１１］。 玛曲地区牧草资源丰富，素有“亚洲第一优质牧场”之称，同时也是黄河上游重要的水源涵

养区，在畜牧业生产及生态系统服务功能方面具有重要价值。 在全球变暖等自然及人为因素干扰下，玛曲地

区出现湿地萎缩、草场退化、水源涵养能力下降、土壤沙漠化等一系列环境问题［１２］。 针对这些问题，国家提出

退牧还草、鼠害防治、防沙治沙等措施，但这些措施并未使退化趋势得到有效遏制［１３］。 湿地不断退化，减少面

积大部分转变为草甸，部分草甸也呈现退化趋势，土地沙漠化面积得到有效控制［１４⁃１５］。
实验按照玛曲湿地、草甸变化序列，从湿地到沼泽化草甸、退化草甸，及人工恢复设置研究样地。 样地有

湿地（ＭＱ⁃１、ＭＱ⁃２）、沼泽化草甸（ＭＱ⁃３、ＭＱ⁃４）、高寒草甸（ＭＱ⁃ ５、ＭＱ⁃ ６、ＭＱ⁃ ７）、退化草甸（ＭＱ⁃ １０→ＭＱ⁃ １１
→ＭＱ⁃１２→ＭＱ⁃１３→ＭＱ⁃１４）、人工恢复草甸（ＭＱ⁃８、ＭＱ⁃ ９）。 其中，ＭＱ⁃ １、ＭＱ⁃ ２ 分别为两种类型湿地，ＭＱ⁃ ３
和 ＭＱ⁃４ 均为沼泽化草甸，高寒草甸中包含两种草甸（灌丛草甸 ＭＱ⁃５ 和草甸（ＭＱ⁃６ 和 ＭＱ⁃７））、退化草甸按

退化强度进行分类，人工恢复草甸 ＭＱ⁃８ 和 ＭＱ⁃９ 分别为混播和单播人工草甸。 各样地基本情况见表 １。 土

壤以泥炭土、草甸土为主。 样地植被以湿地、草甸植被为主，湿地主要优势植被种分别为：碱毛茛（Ｈａｌｅｒｐｅｓｔｅｓ
ｒｕｔｈｅｎｉｃａ （Ｊａｃｑ．） Ｏｖｃｚ．）、两栖蓼（Ｐｏｌｙｇｏｎｕｍ ａｍｐｈｉｂｉｕｍ Ｌ）、海韭菜（Ｔｒｉｇｌｏｃｈｉｎ ｍａｒｉｔｉｍｕｍ）、水麦冬（Ｔｒｉｇｌｏｃｈｉｎ
ｐａｌｕｓｔｒｅ）等。 草甸主要优势植被种分别为：青藏苔草（Ｃａｒｅｘ ｍｏｏｒｃｒｏｆｔｉｉ Ｆａｌｃ． ｅｘ Ｂｏｏｔｔ）、矮嵩草（Ｋｏｂｒｅｓｉａ ｈｕｍｉｌｉｓ
（ Ｃ． Ａ． Ｍｅｙ． ｅｘ Ｔｒａｕｔｖ．） Ｓｅｒｇｉｅｖ．）、雪蒿（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｒｏｘｂｕｒｇｈｉａｎａ Ｂｅｓｓ．）、黄帚橐吾（Ｌｉｇｕｌａｒｉａ ｖｉｒｇａｕｒｅａ （Ｍａｘｉｍ．）
Ｍａｔｔｆ．）、金露梅（Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ｆｒｕｔｉｃｏｓａ）、披碱草（Ｅｌｙｍｕｓ ｄａｈｕｒｉｃｕｓ Ｔｕｒｃｚ．）、早熟禾 （Ｐｏａ ａｎｎｕａ Ｌ．）、华扁穗草

（Ｂｌｙｓｍｕｓ ｓｉｎｏｃｏｍｐｒｅｓｓｕｓ Ｔａｎｇ ｅｔ Ｗａｎｇ）、长毛风毛菊（ Ｓａｕｓｓｕｒｅａ ｈｉｅｒａｃｉｏｉｄｅｓ Ｈｏｏｋ． ｆ． ）、异针茅（ Ｓｔｉｐａ ａｌｉｅｎａ
Ｋｅｎｇ）等。
１．２　 土壤和植物样品采集

于 ２０１５ 年 ８ 月，在甘肃省玛曲县境内，选取 １４ 种不同类型样地，调查植物覆盖度并采集植物和土壤样

本。 植物样品采用“０．５ ｍ×０．５ ｍ”样方，齐地刈割后带回实验室，１０５℃杀青 ３０ ｍｉｎ，６５℃烘干至恒重，测定地

上生物量，粉碎后测定氮磷含量，三次重复（灌丛草甸采用“１ ｍ×１ ｍ”样方［１６］ ）。 根样采集使用土钻钻取土

芯，去除表面凋落物［１７］，３ 次重复，各重复间相距至少 １０ ｍ，自封袋带回实验室清洗干净，６５℃烘干至恒重，粉
碎后测定氮磷含量，３ 次重复。 土壤样品采用“三点混合法”取样，３ 次重复，各重复间相距至少 １０ ｍ，并剔除

土壤样品中石块及植物残体，装入自封袋中，用冰袋将样品运回实验室，过 ２ ｍｍ 筛（湿地样品剔除植物残体

及碎石），部分 ４℃冰箱保存备用，其余风干测定土壤理化性质。
１．３　 土壤和植物样品理化性质测定

土壤基本理化性质见表 ２，ｐＨ 采用 ｐＨ 计（Ｓａｒｔｏｒｉｕｓ ＰＢ⁃１０，德国）测定，土壤有机碳采用重铬酸钾－内稀释

热法测定，土壤、植物及根的全氮、全磷采用流动注射分析仪（ＦＩＡｓｔａｒ ５０００ Ａｎａｌｙｚｅｒ，瑞典）测定，土壤含水量

３　 １７ 期 　 　 　 李飞　 等：高寒湿地和草甸退化及恢复对土壤微生物碳代谢功能多样性的影响 　
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采用烘干法测定，土壤容重采用环刀法测定［１８⁃１９］。

表 １　 各样地基本概况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｂａｓｉｃ ｓｉｔｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

样地
Ｓａｍｐｌｅｓ

海拔 ／ ｍ
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

覆盖度 ／ ％
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

生物量 ／ （ｇ ／ ｍ２）
Ｂｉｏｍａｓｓ

ＭＱ⁃１ 有水泥炭地 Ｗａｔｅｒｙ ｐｅａｔｌａｎｄ ３５０８ ３３°４６′１１″ １０１°４３′１４″ — —

ＭＱ⁃２ 有水湿地 Ｗａｔｅｒｙ ｗｅｔｌａｎｄ ３４４２ ３３°４１′１５″ １０２°０７′３３″ — —

ＭＱ⁃３ 草甸化沼泽 Ｍｅａｄｏｗ ｓｗａｍｐ ３４３４ ３３°４１′１５″ １０２°０７′３３″ ８８．３３±３．３３ ２４６．００±１８．０５

ＭＱ⁃４ 沼泽草甸 Ｓｗａｍｐ ｍｅａｄｏｗ ３５０８ ３３°４６′０９″ １０１°４３′１６″ ９６．００±３．０６ ２２５．７３±１２．１３

ＭＱ⁃５ 灌丛草甸 Ｓｈｒｕｂ ｍｅａｄｏｗ ３５８７ ３３°５１′８５″ １０１°５５′２６″ ９１．３３±３．１８ ２１３．４７±２３．３４

ＭＱ⁃６ 草甸 Ｍｅａｄｏｗ ３５１７ ３３°４６′１７″ １０１°４４′１５″ ９６．６７±３．３３ ２３０．６７±２１．９５

ＭＱ⁃７ 草甸（ＭＱ⁃１４ 对照）
Ｍｅａｄｏｗ（ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ＭＱ⁃１４） ３４３１ ３３°４６′１８″ １０２°１２′４４″ ８８．３３±４．４１ １４０．８０±１０．４９

ＭＱ⁃８ 鼢鼠破坏退化补播恢复草甸
Ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｅａｄｏｗ ａｆｔｅｒ ｚｏｋｏｒ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ３５３８ ３３°５２′５８″ １０１°５５′５７″ ８２．３３±５．０４ ２１７．７３±１６．１２

ＭＱ⁃９ 人工补播退化草甸
Ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｒｅｐｌｅｎｉｓｈｍｅｎｔ ｏｆ ｍｅａｄｏｗ ａｆｔｅｒ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ３４１９ ３３°４１′３９″ １０２°１２′３３″ ９４．３３±２．３３ ３５３．３３±１４．４７

ＭＱ⁃１０ 中度退化草甸（ＭＱ⁃９ 对照）
Ｍｏｄｅｒａｔｅ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｍｅａｄｏｗ（ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ＭＱ⁃９） ３４２９ ３３°４１′３８″ １０２°１２′２９″ ７０．００±１０．４１ １５０．００±１２．０６

ＭＱ⁃１１ 退化草甸（鼠害严重）
Ｄｅｇｒａｄｅｄ ｍｅａｄｏｗ（Ｒｏｄｅｎｔｓ ｓｅｒｉｏｕｓ） ３５１４ ３３°４６′２７″ １０１°４６′０３″ ５８．３３±４．４１ １１２．００±１０．７４

ＭＱ⁃１２ 黄帚橐吾退化草甸
Ｌｉｇｕｌａｒｉａ ｖｉｒｇａｕｒｅａ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｍｅａｄｏｗ ３５３４ ３３°４７′３０″ １０１°４７′５９″ ７８．６７±１６．８４ １９８．５３±２６．５２

ＭＱ⁃１３ 黑土滩 Ｂｌａｃｋ ｂｅａｃｈ ３４３５ ３３°４１′３９″ １０２°１２′３０″ ２８．３３±１１．６７ １８４．９３±４７．２４

ＭＱ⁃１４ 沙化草地 Ｓａｎｄｙ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ３４２８ ３３°４６′１７″ １０２°１２′４３″ ２１．６７±１．６７ １２５．３３±２６．４１

　 　 由于 ＭＱ⁃１ 与 ＭＱ⁃２ 为湿地，植物样品采集困难，故没有覆盖度及生物量数据

表 ２　 土壤基本理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

样地
Ｓａｍｐｌｅｓ

ｐＨ 值
ｐＨ ｖａｌｕｅ

总有机碳
ＴＯＣ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

全氮
ＴＮ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

全磷
ＴＰ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

总有机碳 ／
全氮 ＴＯＣ ／ ＴＮ

全氮 ／ 全磷
ＴＮ ／ ＴＰ

含水量
Ｍｏｉｓｔｕｒｅ ／ ％

容重
Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ ／
（ｇ ／ ｃｍ３）

ＭＱ⁃１ ７．４５±０．０２ｂ ３５．８７±１．４２ｉ ３．６８±０．８５ｅ １．００±０．０８ｄｅ １０．９８±２．８３ｂｃ ３．５９±０．５８ｄｅ ３１．７２±４．５６ｄｅ —

ＭＱ⁃２ ６．５５±０．０３ｉ １３３．６６±１．０２ｃ １４．６５±０．６９ａ ２．２２±０．０８ａｂｃ ９．１７±０．４１ｂｃ ６．６０±０．０８ａｂ ６３．２０±１．５６ａ ０．５８±０．０１ｄ

ＭＱ⁃３ ６．３７±０．０３ｊ ２０２．２４±２．０８ａ １３．１６±１．８９ａ １．９５±０．２７ｂｃ １６．０４±２．３３ａ ６．７６±０．１８ａ ６２．３７±０．８１ａ ０．４９±０．０８ｄ

ＭＱ⁃４ ６．９３±０．０１ｅｆ １５８．０５±２．８６ｂ １２．６２±０．６８ａ ２．２３±０．０４ａｂｃ １２．５７±０．４７ａｂ ５．６６±０．２２ｃ ５６．１３±０．８７ｂ ０．４８±０．０２ｄ

ＭＱ⁃５ ６．５８±０．０２ｉ ８１．１７±０．５３ｄ ８．９８±０．２３ｂ ２．５７±０．０４ａ ９．０４±０．１７ｂｃ ３．５１±０．１４ｅ ３６．７９±０．７７ｃ ０．６６±０．０８ｄ

ＭＱ⁃６ ６．９６±０．０２ｅ ５０．０８±０．６１ｇｈ ６．２６±０．１３ｃｄｅ ２．０８±０．０５ｂｃ ８．０１±０．２５ｂｃｄ ３．０１±０．０１ｅ ２８．６１±０．４２ｄｅｆ ０．９１±０．０６ｂｃ

ＭＱ⁃７ ７．１３±０．０１ｃ ３９．４１±３．２０ｉ ５．５５±０．４８ｄｅ １．２８±０．０５ｄ ７．３０±１．１７ｃｄ ４．３５±０．４１ｄ ２２．８４±１．１４ｇ １．０６±０．０８ｂ

ＭＱ⁃８ ６．７１±０．０１ｈ ５２．７２±１．５７ｆｇ ６．１１±１．２６ｃｄｅ １．９５±０．３１ｂｃ ９．７８±２．８１ｂｃ ３．０７±０．２０ｅ ３１．４１±１．３３ｄｅ ０．７０±０．０８ｃｄ

ＭＱ⁃９ ７．０７±０．０１ｄ ４６．３９±２．２０ｈ ５．９５±０．２１ｃｄｅ １．１５±０．０４ｄｅ ７．８２±０．５５ｃｄ ５．２１±０．３３ｃ ２４．２３±０．２５ｆｇ ０．８９±０．０６ｂｃ

ＭＱ⁃１０ ６．８８±０．０１ｆ ６９．９５±０．８２ｅ ７．２５±０．４６ｂｃｄ １．３４±０．０３ｄ ９．７２±０．６２ｂｃ ５．３８±０．２３ｃ ３０．１７±０．８３ｄｅ ０．６５±０．０７ｄ

ＭＱ⁃１１ ６．９２±０．００ｅｆ ５１．９５±２．３３ｆｇｈ ６．２５±０．２８ｃｄｅ １．７８±０．０７ｃ ８．３２±０．２４ｂｃｄ ３．５１±０．０７ｅ ２９．１１±０．３０ｄｅ ０．９９±０．０４ｂ

ＭＱ⁃１２ ６．８３±０．０２ｇ ７５．８０±３．３１ｄ ８．５３±０．６５ｂｃ ２．２７±０．２６ａｂ ８．９３±０．３０ｂｃ ３．８０±０．２０ｄｅ ３１．９８±０．４５ｄ ０．５１±０．１５ｄ

ＭＱ⁃１３ ６．６６±０．０１ｈ ５７．８１±１．９３ｆ ８．１６±１．０９ｂｃｄ １．３６±０．１４ｄ ７．４４±１．３４ｃｄ ５．９５±０．２１ｂｃ ２６．９８±０．９５ｅｆｇ ０．６６±０．０７ｄ

ＭＱ⁃１４ ７．５２±０．０２ａ ２．７６±０．１２ｊ ０．７７±０．２３ｆ ０．７５±０．０３ｅ ４．２２±１．０６ｄ １．０１±０．２７ｆ ４．２２±０．２３ｈ １．３９±０．０５ａ

　 　 同列不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）； 由于 ＭＱ⁃１ 为湿地，样品采集困难，故没有容重数据。 ＴＯＣ：总有机碳，ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ； ＴＮ：全氮，

ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＴＰ：全磷，ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

１．４　 土壤微生物群落碳代谢功能多样性测定

本实验采用美国 ＢＩＯＬＯＧ Ｅｃｏ Ｍｉｃｒｏｐｌａｔｅ 测定土壤微生物群落碳代谢功能多样性。 ＢＩＯＬＯＧ Ｅｃｏ 微平板

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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为 ９６ 孔板，板内包含 ３ 次重复，每个重复中含六大类（碳水化合物类（７ 种）、氨基酸类（６ 种）、羧酸类（１０
种）、胺类（２ 种）、磷酸化物质类（２ 种）、聚合物类（４ 种）） ［２０］ 共 ３１ 种不同单一碳源和一个空白对照，且其中

多种碳源为根系分泌物。 将土壤稀释液接种于孔内进行培养，土壤微生物利用板内碳源使其发生颜色反应，
利用酶标仪（Ｔｈｅｒｍｏ Ｍｕｌｔｉｓｋａｎ ＦＣ，芬兰）读数，获得土壤微生物特征参数，从而很好的反映土壤微生物群落水

平碳代谢功能多样性。
称取 １０ ｇ 混合均匀的新鲜土壤于 ２５０ ｍＬ 锥形瓶中，在超净工作台中加入 ９０ ｍＬ 无菌生理盐水（０．８５％

ＮａＣｌ），封口膜封口，置于 ２００ ｒ ／ ｍｉｎ 的摇床上震荡 ２０ ｍｉｎ，４ ℃静置。 取上清液，加入无菌生理盐水稀释 １０３

倍。 将 ＢＩＯＬＯＧ Ｅｃｏ 板预热至 ２５ ℃，用 ８ 通道移液枪吸取 １５０ μＬ 稀释液加入 ９６ 板中，２５℃恒温培养箱培养

７ 天［２０］，每隔 ２４ ｈ 用酶标仪读取 ５９５ ｎｍ 吸光值数据［２１⁃２２］。
计算公式如下：

ＡＷＣＤ ＝
∑（Ｃ ｉ － Ｒ）

ｎ
式中，ＡＷＣＤ（ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ）为平均颜色变化率（微生物碳代谢活性）； Ｃ ｉ 表示反应孔对应的

吸光值；Ｒ 表示对照孔的吸光值；ｎ 表示碳源数量。

Ｕ ＝
　

∑ ｎｉ
２

式中，Ｕ 为 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 均匀度指数； ｎｉ 为第 ｉ 孔的相对吸光值（ ｎｉ ＝ Ｃ ｉ － Ｒ ）。

Ｈ′ ＝ － ∑ Ｐ ｉ·ｌｎ Ｐ ｉ

式中，Ｈ′为 Ｓｈａｎｎｏｎ 丰富度指数； Ｐ ｉ 为第 ｉ 孔的相对吸光值 ｎｉ 除以总的相对吸光值。
１．５　 数据统计分析

利用 Ｅｘｃｅｌ 对样地基本数据进行计算和作图，数据采用均值±标准误进行统计。 利用 ＳＰＳＳ ２１．０ 对数据进

行单因素方差分析、Ｄｕｎｃａｎ 多重比较。 利用 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关分析比较培养 １４４ ｈ 时的 ＡＷＣＤ 值、均匀度指数 Ｕ、
丰富度指数 Ｈ ′和土壤及植被理化性质间的相关关系。 利用 Ｃａｎｏｃｏ ｆｏｒ ｗｉｎｄｏｗｓ ４．５ 对土壤微生物碳代谢功能

多样性数据与理化性质进行除趋势对应分析（ＤＣＡ），确定排序方式为冗余分析（ＲＤＡ），对结果进行 Ｍｏｎｔｅ
Ｃａｒｌｏ 检验，并使用 ＣａｎｏＤｒａｗ ｆｏｒ ｗｉｎｄｏｗｓ 进行绘图。

２　 结果

２．１　 土壤微生物群落整体活性

平均颜色变化率（ＡＷＣＤ）表示土壤微生物群落的整体活性，也表示对碳源的整体利用情况。 随着培养时

间的增加，ＡＷＣＤ 值迅速升高，１４４ ｈ 后数值变化趋于平缓，生长趋势呈“Ｓ 型”增长，表明土壤微生物在不断利

用碳源。 整体而言，不同类型样地土壤微生物活性有差异。 其中，沼泽草甸和草甸化沼泽 ＡＷＣＤ 值最大，沙
化草地 ＡＷＣＤ 值最小。

利用微生物活性变化趋于平缓的 １４４ ｈ ＡＷＣＤ 值对玛曲地区不同类型样地进行分析（图 １）。 １４４ ｈ
ＡＷＣＤ 值随退化及干扰强度增加呈 “先上升后下降”的趋势，表明随退化程度的加深，土壤微生物总体活性先

升高后逐渐降低。 有水泥炭地和有水湿地均属于湿地，但其微生物活性上也存在差异。 沼泽草甸微生物活性

最高。 人工补播后的退化草甸 ＡＷＣＤ 升高，表明补播一定程度上提高了微生物总体活性。 黄帚橐吾退化草

甸由于毒杂草的侵入，ＡＷＣＤ 值明显下降，表明毒杂草侵入降低了微生物整体活性。 黑土滩及沙化草地相比

于草甸，ＡＷＣＤ 值降低，表明草甸退化使得微生物活性显著降低。
２．２　 土壤微生物多样性指数

土壤微生物多样性指数结果如图 ２ 所示。 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 均匀度指数变化趋势与 ＡＷＣＤ（平均颜色变化率）相
似，整体呈现 “先上升后下降”。 沼泽草甸和草甸化沼泽 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数最高，沙化草地 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数最低。

５　 １７ 期 　 　 　 李飞　 等：高寒湿地和草甸退化及恢复对土壤微生物碳代谢功能多样性的影响 　
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图 １　 调查样地 １４４ ｈ ＡＷＣＤ 值比较

Ｆｉｇ．１　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ １４４ ｈ ＡＷＣＤ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

ＭＱ⁃９ 补播草甸相比于 ＭＱ⁃１０ 草甸，ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数有所增加，但不显著。 沙化草地 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数显著低于对

照草甸。 ＭＱ⁃８ 补播草甸 ＭｃＩｎｔｏｓｈ 指数显著升高。 Ｓｈａｎｎｏｎ 丰富度指数表示群落差异度，反映群落丰富度。
草甸化沼泽 Ｓｈａｎｎｏｎ 丰富度指数最高，沙化草地、有水泥炭地和有水湿地 Ｓｈａｎｎｏｎ 丰富度指数最低，其余样地

差异并不显著。
２．３　 相关性分析

ＡＷＣＤ 与土壤 ｐＨ、有机碳、全氮、ＴＯＣ ／ ＴＮ、ＴＮ ／ ＴＰ、含水量、容重、覆盖度都有显著相关性，ＭｃＩｎｔｏｓｈ 均匀

度指数（Ｕ）与有机碳、全氮、ＴＯＣ ／ ＴＮ、含水量、容重、覆盖度均有显著相关性，而 Ｓｈａｎｎｏｎ 丰富度指数（Ｈ′）与土

壤理化性质无显著相关性，却与植物覆盖度、氮磷含量有显著相关性，ＡＷＣＤ、ＭｃＩｎｔｏｓｈ 均匀度指数（Ｕ）和

Ｓｈａｎｎｏｎ 丰富度指数（Ｈ′）之间存在极显著正相关关系（表 ３）。 由此可知，土壤微生物群落碳代谢活性

（ＡＷＣＤ）较其均匀度和丰富度对植被与土壤性质响应更为敏感；均匀度较丰富度对土壤性质敏感，而后者较

前者对植被地上部分氮磷含量更敏感，说明土壤微生物碳代谢功能多样性可指示土壤及植被理化性质的变

化，且微生物群落碳代谢丰富度主要依赖地上植被氮磷含量，而其代谢活性及均与度主要依赖土壤性质的

变化。
２．４　 土壤微生物碳代谢功能多样性冗余分析

首先对土壤微生物碳代谢功能多样性数据进行 ＤＣＡ 分析，确定排序方式为 ＲＤＡ。 不同样地土壤微生物

碳源利用率与环境变量的关系如图 ３ 所示。 图中第一、二轴对变量的解释率分别为 ５４．２％、１６．６％，共解释变

量的 ７０．８％（Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ ９９９，Ｐ＝ ０．００１）。 第一轴解释了大多数变量，其中各环境对土壤微生物碳

代谢功能多样性的影响（表 ４）如下：碳氮比＞含水量＞总有机碳＞全氮＞容重＞覆盖度＞氮磷比＞ｐＨ＞植物含磷量

＞植物含氮量。 其中，碳氮比、含水量、有机碳、全氮对土壤微生物碳代谢功能多样性有极显著影响（Ｐ＜０．０１），
容重、覆盖度、氮磷比、ｐＨ 对土壤微生物碳代谢功能多样性有显著影响（Ｐ＜０．０５），植物氮磷含量对土壤微生

物无显著影响（Ｐ＞０．０５）（表 ４）。
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图 ２　 不同类型样地土壤微生物多样性指数

Ｆｉｇ．２　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

表 ３　 植物及土壤理化性质对土壤微生物碳代谢功能多样性的贡献率

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｏｆ ｐｌａｎｔ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｔｏ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃａｒｂｏｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ

变量
Ｖａｒｉａｂｌｅｓ

碳氮比
ＴＯＣ ／
ＴＮ

含水量
Ｍｏｉｓｔｕｒｅ

有机碳
ＴＯＣ

全氮
ＴＮ

容重
Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

氮磷比
ＴＮ ／ ＴＰ

ｐＨ 值
ｐＨ ｖａｌｕｅ

植物含磷量
ＴＰ（Ｇｒａｓｓ）

植物含氮量
ＴＮ（Ｇｒａｓｓ）

Ｒ２ ０．３９５ ０．３８６ ０．３７２ ０．２９５ ０．２２９ ０．２２２ ０．１９８ ０．１９４ ０．１４１ ０．０９１

Ｆ ７．８２３ ７．５５６ ７．１１３ ５．０２６ ３．５５７ ３．４３３ ２．９５６ ２．８９６ １．９７３ １．２０６

Ｐ ０．００１∗∗ ０．００１∗∗ ０．００１∗∗ ０．００１∗∗ ０．０１３∗ ０．０１０∗ ０．０２４∗ ０．０２８∗ ０．１２３ ０．３１９

　 　 ∗，Ｐ＜０．０５；∗∗，Ｐ＜０．０１．ＴＯＣ ／ ＴＮ：总有机碳与全氮的比值，ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＴＯＣ：总有机碳，Ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；

ＴＮ：全氮，Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＴＮ ／ ＴＰ：全氮与全磷的比值，ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｔｏ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＴＰ（Ｇｒａｓｓ）：地上部分全磷含量，ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｏｆ

ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ； ＴＮ（Ｇｒａｓｓ）：地上部分全氮含量，ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｏｆ ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ

表 ４　 ＡＷＣＤ、Ｕ、Ｈ′与植物及土壤理化性质之间的相关性分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ＡＷＣＤ， Ｕ， Ｈ′ａｎｄ ｔｈｅ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｏｉｌ

变量
Ｖａｒｉａｂｌｅｓ

平均颜色变化率
Ａｖｅｒａｇｅ ｗｅｌｌ ｃｏｌｏｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ

均匀度指数
ＭｃＩｎｔｏｓｈ ｅｖｅｎｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ

丰富度指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎｄｅｘ

植物性质 覆盖度 ０．６０６∗ ０．６０２∗ ０．６５９∗

Ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ 植物含氮量 ０．０２４ －０．０２４ －０．６８９∗∗

植物含磷量 ０．０４７ ０．０２３ －０．７１５∗∗

土壤性质 ｐＨ 值 －０．５３９∗ －０．４５２ －０．２９２

Ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ 有机碳 ０．８１４∗∗ ０．７８５∗∗ ０．２４７

全氮 ０．７１６∗∗ ０．６６０∗ ０．０８４

总有机碳 ／ 全氮 ０．８２７∗∗ ０．８４３∗∗ ０．４６１

全氮 ／ 全磷 ０．５８６∗ ０．５２０ ０．１８４

含水量 ０．８２５∗∗ ０．７９９∗∗ ０．０７６

容重 －０．６４９∗ －０．６２４∗ －０．２９０

　 　 ∗，Ｐ＜０．０５；∗∗，Ｐ＜０．０１．

７　 １７ 期 　 　 　 李飞　 等：高寒湿地和草甸退化及恢复对土壤微生物碳代谢功能多样性的影响 　
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图 ３　 不同类型样地土壤微生物碳源利用率与环境变量的冗余分析

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃａｒｂｏｎ ｓｏｕｒｃｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｖａｒｉａｂｌｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

冗余分析表示土壤微生物碳代谢情况（符号）与环境变量（箭头）间的关系；ＴＰ（Ｇｒａｓｓ）：地上部分全磷含量，ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｏｆ ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ；

ＴＮ（Ｇｒａｓｓ）：地上部分全氮含量，ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｏｆ ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ； Ｃｏｖｅｒａｇｅ：植被覆盖度，ｔｈｅ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ； Ｍｏｉｓｔｕｒｅ：土壤含水量，ｔｈｅ ｍｏｉｓｔｕｒｅ

ｏｆ ｓｏｉｌ； ＴＮ：土壤全氮含量，ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｏｆ ｓｏｉｌ； ＴＯＣ：土壤有机碳含量，ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ； ＴＯＣ ／ ＴＮ：总有机碳与全氮的比值，

ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＴＮ ／ ＴＰ：全氮与全磷的比值，ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｔｏ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ｐＨ：土壤 ｐＨ 值，ｐＨ

ｖａｌｕｅ ｏｆ ｓｏｉｌ； Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ：土壤容重，ｔｈｅ ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ

３　 讨论

ＡＷＣＤ（平均颜色变化率）通过土壤稀释液对碳源利用的吸光值变化来表示土壤微生物活性，其变化能很

好地反映整体微生物功能多样性［２３］。 湿地干化并逐渐向沙漠化转变的退化过程中，土壤微生物活性先升高

后降低。 其中草甸化沼泽（ＭＱ⁃３）、沼泽草甸（ＭＱ⁃４）是湿地向草甸演替的中间过程，其微生物活性最高。 相

比于湿地，沼泽化草甸含水量、有机碳含量适当，利于微生物生长。 有水泥炭地（ＭＱ⁃１）和有水湿地（ＭＱ⁃２）均
为湿地，但 ＭＱ⁃１ 土壤微生物活性显著低于 ＭＱ⁃２（Ｐ＜０．０５），主要是因为 ＭＱ⁃１ 的土壤营养状况及含水量均低

于 ＭＱ⁃２。 灌丛草甸 ＭＱ⁃５ 相比于沼泽化草甸，其土壤微生物活性显著下降（Ｐ＜０．０５），而相比于草甸（ＭＱ⁃ ６、
ＭＱ⁃７），其土壤微生物活性显著增加（Ｐ＜０．０５）。 主要是因为随着退化程度的加剧，草甸荒漠化加深，土壤理

化性质明显改变，土壤肥力下降，植被类型减少，毒杂草逐步成为优势种，微生物多样性呈下降趋势。 人工补

播草甸（ＭＱ⁃８、ＭＱ⁃９）通过影响植物覆盖度，进而对微生物多样性产生影响［２４］，且混播（ＭＱ⁃ ８）比单播（ＭＱ⁃
９）显著提高了土壤微生物活性（Ｐ＜０．０５）。

冗余分析结果表明，不同类型样地对碳源的利用情况存在差异。 碳源利用率结果显示，聚合物类、氨基酸

类、碳水化合物类是各样地土壤微生物主要利用的碳源，其次为羧酸类、胺类，磷酸化物质类利用率最低。 聚

合物类中含有糖类及氨基酸的中间代谢物［２１］；氨基酸类为土壤有机氮的主要来源，是植物根系分泌到土壤的

有机化合物之一［２５］；碳水化合物类为土壤中最重要的有机成分之一［２６］。
土壤微生物群落碳源利用差异主要受土壤营养状况［２７］、物理特性及植被［２８］ 的影响。 本研究结果表明，

土壤有机碳、全氮、含水量、Ｃ ／ Ｎ、Ｎ ／ Ｐ、植物覆盖度与微生物功能多样性呈显著正相关（Ｐ＜０．０５），而土壤 ｐＨ 与
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土壤微生物功能多样性呈显著负相关（Ｐ＜０．０５）。 前人研究也发现，土壤微生物多样性主要受 ｐＨ［２９］、有机

碳［３０⁃３１］、全氮［３０，３２］、碳氮比［３３］、氮磷比［３１］、含水量［３０］、容重［３４］、植物覆盖度［３１］ 等因素的影响。 土壤容重通过

影响土壤孔隙度、通气状况直接对土壤微生物（特别是好氧微生物）产生影响［３４］。 地上植被覆盖度影响土壤

含水量［３５］，土壤含水量、氮磷比又通过限制植物生长，影响植物覆盖度、生物量及丰富度［３１，３６］，进而间接影响

土壤微生物活性。 土壤含水量又是影响土壤碳氮循环过程中相关微生物的关键因素，其通过影响土壤有机

碳、全氮，进而对土壤微生物活动尤其是碳氮循环产生影响［３７］。
湿地由于气候变暖及人为干扰等因素的影响，逐渐演替为沼泽化草甸，而人为排干进一步促使向高寒草

甸演替，加之放牧等因素的影响，高寒草甸不断退化并不断向荒漠化演替。 随湿地退化程度的加剧，土壤营养

状况下降，影响植物生长，进而对土壤微生物产生影响，而土壤微生物又是参与矿化、有机质分解、养分循环的

重要因子，因而导致三者处于恶性循环，退化程度加剧。 补播使得土壤微生物群落功能多样性有所增加，主要

是人工补播使得土壤理化性质及植被性质改变［３８］，土壤营养状况有所改善，因而人工补播对于高寒退化草地

恢复十分重要［３９］。 因而，维持“植物⁃土壤⁃微生物”三者间的平衡，对于湿地恢复十分重要。

４　 结论

不同类型样地土壤微生物在对单一碳源利用上存在显著差异。 其中，草甸化沼泽对碳源的利用率最高，
其次是湿地；随退化程度加剧，草甸对碳源利用率降低，沙化草地利用率最低；人工补播草甸能一定程度的改

善土壤微生物活性，提高碳源利用率；湿地、草甸退化及恢复对土壤微生物碳代谢功能多样性造成了显著的影

响（Ｐ＜０．０５）。 土壤微生物对 ６ 大类碳源代谢能力表现为：聚合物类利用效率最高，其次为氨基酸类、碳水化

合物类、羧酸类、胺类，聚合物类利用效率最低。 ＲＤＡ 分析发现，土壤微生物群落结构有明显的差异。 土壤微

生物群落结构的差异主要受土壤、植被理化性质的影响，其中碳氮比、含水量、有机碳、全氮对土壤微生物多样

性有极显著影响，而容重、氮磷比、ｐＨ、植物覆盖度对其有显著影响。
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