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围封对当雄县高寒草原土壤　　　
微生物和酶活性的影响　　　

斯贵才１,袁艳丽２,王 建２,３,王光鹏２,雷天柱１,张更新２

(１．甘肃省油气资源研究重点实验室,中国科学院油气资源研究重点实验室,

中国科学院地质与地球物理研究所兰州油气资源研究中心,甘肃 兰州７３００００;

２．中国科学院青藏高原研究所,高寒生态学与生物多样性实验室,北京１００１０１;３．中国科学院大学,北京１０００４９)

摘要:过度放牧会严重破坏土壤生态系统,造成土壤退化,土壤一旦退化,即使很长年限也难以恢复.本研究通过

围栏禁牧(１、４、６年)对青藏高原当雄县高寒草原退化草地进行修复,分析围封时间对高寒草原土壤理化性质、土

壤微生物和酶活性的影响,以期阐明围封对高寒退化草地修复的影响.结果表明,与放牧土壤相比,围封１、４和６
年的草地土壤水溶性有机碳和水溶性有机氮含量显著提高(P＜０．０５),围封６年的土壤含水量显著增加,pH 值显

著降低;围封显著改变了土壤蔗糖酶和 LＧ天冬酰胺酶活性,土壤蔗糖酶和 LＧ天冬酰胺酶活性均随着围封年限的

延长有增加的趋势;围封６年土壤细菌、放线菌和革兰氏阳性细菌含量相比放牧显著升高.因此,围封不仅会引

起土壤物理化学性质的变化,而且土壤酶活性与土壤微生物群落结构都会发生相应改变.Pearson相关性分析表

明,水溶性有机碳、水溶性有机氮、土壤水均与土壤酶活性和微生物类群生物量显著或极显著(P＜０．０１)相关,因

此这些指标可以指示退化草地修复状况.围栏禁牧有利于提高土壤易降解有机质含量,从而促进微生物生长,加

速营养物质循环,促进高寒草原生态系统的恢复.
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Abstract:Thedeteriorationofsoilecosystemandsoildegradationrelatedtoovergrazingwereseriousand
cannotberestoredinshortperiod．Inordertodeterminetheimpactsoffencingonthesoilenzymeactivities
andsoilmicrobialcommunitiesinDamxungsteppe,theactivitiesofβＧglucosidase,invertase,phenoloxiＧ
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dase,peroxidase,LＧasparaginase,protease,ureaseandalkalinephosphatasewereinvestigated,aswellas
thebiomassofbacteria,fungi,actinomycete,gramＧpositivebacteriaandgramＧnegativebacteria．Water
solubleorganiccarbon(WSOC)andwatersolubleorganicnitrogen(WSON)insoilswithallfencingtreatＧ
mentsweresignificantlyhigher(P＜０．０５)thanthatingrazingsoils．Thereweresignificantvariationsof
soilmoistureandpHbetweengrazingandfencing６years．InvertaseandLＧasparaginaseactivitiessignifiＧ
cantlyincreasedwiththefencingyearextended．Thebiomassofbacteria,actinomyceteandgramＧpositive
bacteriainsoilwith６yearsfencingweresignificantlyhigher(P＜０．０５)thanthatinsoil．AllofthesereＧ
sultssuggestedthatfencingchangednotonlysoilphysicochemicalproperties,butalsosoilenzymeactiviＧ
tiesandmicrobialcommunities．ThefurtherpearsoncorrelationanalysisshowedthatWSOC,WSONand
moisturehadsignificantlypositivecorrelationwithsoilenzymeactivitiesandsoilmicrobialcommunities
whichsuggestedthatalloftestedfactorscouldbegoodindicatorsforgrasslanddegradationandrestoraＧ
tion．Alloftheseresultsshowedthatfencinghelpedimprovingsoilorganicmattertopromotegrowthof
microorganismandrecoveryofalpinegrasslandecosystem．
Keywords:soilmicroorganism;soilenzymeactivities;TibetPlateau;overgrazing
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　　土壤微生物在有机质分解、能量转换以及元素

循环过程中起着决定性作用[１].土壤微生物尽管只

占土壤有机质含量的一小部分,但在土壤生态系统

中起着关键性作用.主要体现在:１)土壤微生物能

够分解土壤有机质和促进腐殖质形成[２];２)土壤微

生物与植物共生促进植物生长[３];３)土壤微生物能

够吸收、固定并释放养分,对土壤营养状况的改善和

调节具有重要的作用[４].
土壤酶是土壤中一切生物化学过程的主要参与

者,是生态系统物质循环和能量流动过程中最活跃

的生物活性物质之一[５],主要来自于微生物以及其

他有机组织[６].土壤酶在有机物分解和合成、营养

循环以及降解外源物质过程中起着重要作用,土壤

酶活性还与土壤理学特征、微生物群落结构、植被类

型和生物扰动等具有密切关系.
放牧是草地利用的最主要方式.放牧家畜践踏

不仅对草地植被与土壤产生影响,还会影响土壤养

分的循环和土壤微生物的活动.过度放牧会加速草

地退化,影响土壤生态功能.近年来,国内外关于放

牧强度对土壤微生物和酶活性的影响已有不少研

究[７Ｇ８],结果表明,不同放牧强度对微生物各类群数

量和种类组成产生不同影响,围栏禁牧和轻度放牧

可以提高土壤中各类群微生物的生物量,重度放牧

明显降低微生物生物量和酶活性.本研究在西藏当

雄县高寒草原过度放牧区设立围栏禁牧,研究不同

围封年限对草原化草甸土壤微生物和酶活性的影

响,探讨草原化草甸生态系统中土壤微生物和酶活

性对禁牧年限的响应,以期为研究高寒草原恢复利

用提供土壤微生物学方面的试验依据.

１　研究区概况与研究方法

１．１　研究区概况

研究区位于青藏高原当雄县,草地类型属于草

原化草甸生态系统范畴.土壤为高原草甸土,表层

是根系盘结致密紧实的毡状草皮层,草皮层以下通

常含有较多砾石[９].根据当雄县气象观测站１９８０－
２０１０年的气象观测数据,研究区年均温、最高月均

温(７月)以及最低月均温(１月)分别是１．８、１０．９和

－９．１ ℃.年均降水量为４７９mm,年均蒸发量为

１７２６mm.

１．２　样品采集

本试验在当雄县草原观测站(３０°２９′４４．１８″N,

９１°０４′１３．４１″E)开展相关研究.分别在２００６、２００８、

２０１１年进行围栏禁牧试验,试验小区为３m×３m,
共设置４个平行小区.２０１２年８月分别采集围栏１
年、４年和６年内土壤样品,并采集放牧土壤样品作

为对照,每个样点用土钻通过蛇形采集０―１５cm
土壤混合在一起,４个重复.

２
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１．３　分析方法

１．３．１　土壤理化性质分析　土壤基本理化性质采

用常规分析法[１０]测定.称取５g土壤在１０５ ℃烘

１２h测含水量.水土比１/２．５测土壤pH.土壤粒

径采用粒度分析仪测量.土壤有机碳采用日本

TOCＧTN分析仪测量.土壤总氮采用凯氏定氮仪

测量.土壤总磷采用紫外分光光度计测量.
土壤水溶性物质根据Jones的方法[１１]测定.

２．５g湿土加入２５mL去离子水在２００r􀅰min－１下

搅拌１５min,然后２５００r􀅰min－１离心１０min取得

上清液.水溶性有机碳和水溶性有机氮采用日本

TOCＧTN分析仪测定.硝酸根离子、铵根离子和硫

酸根离子采用离子色谱测量.

１．３．２　土壤酶分析　土壤酶活性根据关松荫[１２]的

方法测定.酚氧化酶和过氧化物酶活性采用分光光

度法测量:１g湿土加入１０mL１％浓度的焦培酸作

为底物在３０℃条件下混合１０min.βＧ葡萄糖苷酶

活性测定:以 ParaＧnitrophenylＧβＧDＧglucopyranＧosＧ
ide(PNPG)为 底 物,１g 湿 土 加 入 ４ mL０．０５
mol􀅰L－１缓冲液以及１mL５mmol􀅰L－１的PNPG
在３７℃条件下水浴１h.LＧ天冬酰胺酶活性测定:
采用５g土置于５０mL三角瓶中,用０．５mL甲苯处

理１５min后加１０mL 的３％天冬酰胺和１０ mL
(pH６．７)磷酸盐缓冲液于３７℃恒温箱中培养２４h.
蔗糖酶活性测定:采用１g湿土壤加入１５mL 的

２mol􀅰L－１醋酸缓冲溶液,以及１５mL的１．２％蔗

糖底物在５０℃条件下培养３h.脲酶活性测定:用

０．５g湿土加入２．５mL的８０mmol􀅰L－１脲素和２０
mL的７５mmol􀅰L－１硼酸盐缓冲溶液在３７℃条件

下反应２h.蛋白酶活性测定:１g湿土壤加入５
mL的酪蛋白溶液和５mL的三异丙基乙磺酰缓冲

溶液在５０℃条件下培养２h.酸性磷酸酶活性测

定:用苯基磷酸盐作基质,以酚的释放量表示磷酸酶

活性.

１．３．３　磷脂脂肪酸提取和分离　磷脂脂肪酸抽提

方法通过修正过的BD方法[１３],将５g冷冻干燥以

后的样品加入单一相的氯仿、甲醇和磷酸盐缓冲溶

液的混合溶剂(１∶２∶０．８,体积比,pH＝７．４)抽提２
h,离心得到上清液,在上清液中加入等比例的水和

氯仿,静置分层吸取下层有机相.此过程重复抽提

两次,两次抽提得到的有机相混合在一起,通过硅酸

层析柱分别采用氯仿、丙酮和甲醇冲洗得到中性脂、
糖脂和磷脂.磷脂部分再通过３７℃水浴１５min在

碱性条件下水解为磷脂脂肪酸甲酯.在上机分析之

前都在－２０℃条件下保存.磷脂脂肪酸采用美国

Agilent６８９０A型气象色谱仪,包括全自动进样装

置、石英毛细管柱及氢火焰检测器.鉴定采用美国

MIDI公司(MIDI,Newark,Delaware,USA)开发的

基于细菌细 胞 磷 脂 脂 肪 酸 成 分 鉴 定 的 Sherlock
MIS４．５ 系 统 (Sherlock MicrobialIdentification
System).

１．４　统计分析

放牧与不同围栏年限变量之间的显著性分析采

用单因素方差分析和多重比较分析,土壤因子和微

生物群落与土壤酶活性之间的相关性采用Pearson
相关分析法分析.所有的分析都采用SPSS１８．０完

成,并且都在０．０５的水平上进行.

２　结果与分析

２．１　不同围栏年限土壤理化性质的变化

不同围栏年限土壤理化性质相对于放牧土壤

有明显改变,主要表现在土壤水、pH、水溶性有机

碳和水溶性有机氮方面(表１).土壤含水量随着

围栏 年 限 的 增 加 而 增 加,放 牧 土 壤 水 含 量 为

２５．３８％,当 围 栏 时 间 达 到 ６ 年,土 壤 水 含 量 为

２８．４６％,围栏内土壤含水量与放牧相比显著增加

(P＜０．０５).相反,围栏内外土壤都为酸性土壤,
土壤pH 值却随着围栏时间的增加而减小,从放牧

的６．２２显著减小到围栏６年的６．０１.土壤水溶性

有机碳和水溶性有机氮都随着围栏年限的增加而

增加,分别从放牧的１７９．９５ 和１７．７９mg􀅰kg－１显

著增加到围栏６年的２５１．９７和２３．８２mg􀅰kg－１.
土壤碳 氮 比 先 升 高 后 降 低,围 封 ４ 年 比 值 最 高

(１８．６４),但变化均没有达到显著水平(P＞０．０５)
并且都小于２０,属于低碳氮比土壤.此外,随着围

栏年限的增加,土壤粒径也产生了明显变化,主要

表现在沙土和粉土含量都是围栏６年土壤与放牧

土壤相比变化显著.其中沙土含量围栏６年时与

放牧相比,显著减少,粉土含量围栏６年时与放牧

相比,显著增加.

３
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表１　围栏内外土壤理化特征

Table１　Physicalandchemicalcharacterofsamplingsites

指标

Parameter

处理 Treatment
放牧

Grazing

围封１年

Fencing１year

围封４年

Fencing４year

围封６年

Fencing６year
土壤水 WC/％ ２５．３８±１．２９b ２６．６１±１．４２ab ２６．５５±１．３４b ２８．４６±１．９１a

pH ６．２２±０．０６a ６．１９±０．０６a ６．０８±０．０５a ６．０１±０．０２b
沙土Sand/％ ４３．６９±１．２１a ３５．５８±４．７２b ３９．４４±２．９９a ３８．３３±１．１８b
粉土Silt/％ ５５．１５±１．１６b ６２．８４±４．４４a ５９．３９±２．９１b ６０．８４±１．１６a
粘土Clay/％ １．１６±０．２０a １．５９±０．４３a １．１８±０．１２a ０．８４±０．０４a
有机碳 TOC/g􀅰kg－１ ２６．８４±１．１２a ２５．０６±０．８５a ２８．２３±０．６６a ２７．５９±２．９６a
全氮 TN/mg􀅰kg－１ １．５８±０．０２a １．４３±０．０２a １．５２±０．０６a １．５５±０．０９a
碳氮比C/N １７．０１±０．５７a １７．５１±０．４４a １８．６４±０．３８a １７．７３±０．９５a
全磷 TP/g􀅰kg－１ ０．６０±０．０２a ０．５８±０．０２a ０．６１±０．０１a ０．６０±０．０２a
水溶性有机碳 WSOC/mg􀅰kg－１ １７９．９５±２０．４６b １９９．７８±２２．１６a ２４６．１９±３４．８４a ２５１．９７±２９．９４a
水溶性有机氮 WSON/mg􀅰kg－１ １７．７９±１．８８b １９．７１±１．９２a ２３．８１±３．７２a ２３．８２±４．００a
氨根离子 NH４

＋/mg􀅰kg－１ ５．３０±１．１５a ８．２２±２．１０a ５．２２±１．９４a ３．５０±１．４６a
硝酸盐 NO３

－/mg􀅰kg－１ ８．１１±０．８５a ８．６９±０．６５a ９．７０±１．７６a ５．７７±１．１２a
硫酸盐SO４

２－/mg􀅰kg－１ １１．８５±０．５１a １２．９７±１．１９a １９．２９±４．２２a ２５．４０±１４．４２a

注:同行不同小写字母表示不同处理间差异显著(P＜０．０５).

Note:Differentlowercaseletterswithinthesamerowindicatesignificantdifferenceamongdifferenttreatmentsat０．０５levelbyLSDtest．

２．２　不同围栏年限土壤酶活性的变化

放牧和不同围封年限围栏内的８种土壤酶活性

结果表明,蔗糖酶活性和LＧ天冬酰胺酶活性表现出

随着围栏年限的增加而增加,至围栏４年时达最大,
之后略有降低(图１).围封１年后,蔗糖酶活性从

放牧的０．９３增加到１．０６μg􀅰g－１􀅰h－１,LＧ天冬酰

胺 酶 活 性 从 放 牧 的 ０．１８ 显 著 增 加 到 ０．３４

μg􀅰g－１􀅰h－１(P＜０．０５),到围栏６年时分别增加

到１．４２和０．３７μg􀅰g－１􀅰h－１.而βＧ葡萄糖苷酶、

蛋白酶、酚氧化酶和酸性磷酸酶活性随着围栏时间

的延长均未有显著变化(P＞０．０５).过氧化物酶活

性表现出围封低于放牧,并且随着围栏时间的增加

有减小的趋势,从放牧的１２１１．６９μg􀅰g－１􀅰h－１显

著下降到围封６年时的９２０．６７μg􀅰g－１􀅰h－１.

２．３　不同围封年限土壤微生物群落结构的变化特

征

采用总磷脂脂肪酸(PLFA)含量表示总的微

生物 量.结 果 表 明,细 菌 (i１４:０,i１５:０,a１５:０,

C１５:１,i１６:０,１６:１w９c,１６:w７c,１６:１w５c,

１６:１w３c,i１７:０,a１７:０,C１７:１cy１７:０,C１８:１,

i１９:０,cy１９:０[１４Ｇ１６])生物量(图２),真菌(C１８:２,

１８:１w９c[１４])生 物 量,放 线 菌 (１０Me１６:０,１０Me
１７:０,１０Me１８:０[１７Ｇ１８])生 物 量,革 兰 氏 阳 性 菌

(i１４:０,i１５:０,a１５:０,i１６:０,i１７:０,a１７:０,i１９:０,

１０Me１６:０,１０Me１７:０,１０Me１８:０[１９])生物量和革

兰氏 阴 性 菌 (cy１７:０,cy１９:０,１５:１,１６:１w９,

１６:１w７,１６:１w５,１８:１w７,１９:１[２０])生物量都是围

封１年和围封４年相对于放牧生物量变化不明显,
而围封６年内土壤微生物量相对放牧土壤生物量

增加,尤其是细菌、放线菌和革兰氏阳性菌,围封６
年内各生物量都显著高于放牧(P＜０．０５).其中,
细菌从放牧的２３．８４显著增加到围封６年的３２．７５
nmol􀅰g－１,放线菌从放牧的５．０８nmol􀅰g－１显著

增加到围封６年的６．６６nmol􀅰g－１,而革兰氏阳性

菌从放牧的８．７２nmol􀅰g－１显著增加到围封６年

的１３．４３nmol􀅰g－１.
微生物群落结构也随着围栏年限的增加呈现出

规律性的变化.真菌与细菌的比值常用于评价微生

物群落的结构指标.革兰氏阳性菌与革兰氏阴性菌

的比值以及环状脂肪酸和前体脂肪酸的比值常被用

４
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图１　围封与放牧对土壤酶活性的影响

Fig．１　Effectsofgrazingandfencingonsoilenzymeactivities
注:不同小写字母表示不同处理间差异显著(P＜０．０５).下同.

Note:Differentlowercaselettersindicatesignificantdifferenceamongdifferenttreatmentsat０．０５levelwithLSD．Thesamebelow．

于指示微生物群落结构的环境压力[２１],本研究中这

两个比值围封６年土壤相对于放牧土壤都发生了显

著改变(P＜０．０５),说明围封年限引起了土壤微生

物群落结构的显著改变.

２．４　土壤理化性质与土壤酶活性和微生物群落结

构的相关性分析

　　不同的土壤酶活性与不同的土壤物理化学性质

存 在相关性(表２).蔗糖酶活性与水溶性有机碳显

５
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图２　围封与放牧对土壤微生物群落变化的影响

Fig．２　Effectsofgrazingandfencingonsoilmicrobialcommunities

著相关(P＜０．０５),βＧ葡萄糖苷酶活性主要与土壤有

机碳和全氮显著正相关,酚氧化酶活性与硫酸盐呈

显著负相关,过氧化物酶活性与土壤水呈显著负相

关,蛋白酶活性与有机碳和水溶性有机氮呈显著正

相关,与土壤水呈极显著正相关(P＜０．０１),LＧ天冬

酰胺酶活性与有机碳和碳氮比呈显著正相关,与土

壤水和水溶性有机碳呈极显著正相关.脲酶活性与

测试的土壤理化性质均没有显著的相关关系(P＞
０．０５).酸性磷酸酶与土壤pH 呈显著负相关,与有

机碳、全氮和土壤水都呈极显著正相关.

６



０１/２０１５ 草　业　科　学 (第３２卷０１期)

　　土壤微生物量与土壤理化性质呈现出一定的相

关性.主要表现在土壤有机碳、全氮和土壤水均与

细菌、真菌(与土壤水无显著相关)、放线菌、革兰氏

阳性菌以及革兰氏阴性菌含量有显著或极显著的正

相关关系(P＜０．０５)(表３).此外,真菌与细菌的比

值与土壤碳氮比值呈显著正相关关系,革兰氏阳性

表２　土壤理化性与土壤酶活性之间的相关性

Table２　Correlationcoeffientsbetweensoilphysicalandchemicalcharacterandenzymeactivities

指标

Parameter

蔗糖酶

Invertase
βＧ葡萄糖苷酶

βＧglucosidase

酚氧化酶

Phenol
oxidase

过氧化物酶

Peroxidase

蛋白酶

Protease
LＧ天冬酰胺酶

LＧasparaginase

脲酶

Urease

酸性磷酸酶

Acid

phosphatase

pH －０．１３３ －０．０２１ －０．３６３ ０．３９９ －０．０６３ －０．３２１ －０．２９５ －０．５７０∗

有机碳 TOC ０．１９８ ０．５５０∗ ０．０１８ －０．２７６ ０．５５５∗ ０．５１２∗ ０．２１７ ０．７７８∗∗

全氮 TN －０．１０９ ０．６２７∗ －０．０１１ －０．１２２ ０．４６３ ０．２５７ ０．４２４ ０．８２４∗∗

碳氮比C/N ０．４３５ ０．２４９ ０．０１７ －０．２６３ ０．３９２ ０．５６８∗ －０．１５９ ０．３６３
土壤水 WC ０．１７３ ０．２１９ ０．２０９ －０．６１２∗ ０．６３１∗∗ ０．６６４∗∗ ０．４０２ ０．７２３∗∗

沙土Sand ０．１８４ ０．１６５ ０．１９１ ０．０４５ －０．２０８ ０．２２８ －０．０３８ ０．３６４
粉土Silt －０．１７７ －０．１３４ －０．１８０ －０．０６０ ０．２２３ －０．２０５ ０．０５３ －０．３３０
粘土Clay －０．１６３ －０．４３１ －０．２１４ ０．１３９ －０．０６０ －０．３６８ －０．１４１ －０．５６７
水溶性有机碳 WSOC ０．５５２∗ ０．１０６ ０．０２３ －０．３１０ ０．２３５ ０．６５４∗∗ －０．０４２ ０．１４１
水溶性有机氮 WSON ０．０６３ ０．３０５ －０．２４８ －０．３１１ ０．５４３∗ ０．４８１ ０．２５８ ０．２７４
铵根离子 NH４

＋ －０．１７９ －０．２７４ －０．０６２ ０．０６５ ０．１１７ －０．０１４ ０．１８１ －０．１５７
硝酸盐 NO３

－ －０．２５３ ０．１９６ －０．４８１ ０．４０９ ０．０５０ －０．１４９ －０．１９２ －０．２２２
硫酸盐SO４

２－ －０．０６８ ０．４８２ －０．５４８∗ －０．０８５ ０．２１６ ０．１０５ ０．１００ ０．１０９

注:∗代表显著相关(P＜０．０５);∗∗代表极显著相关(P＜０．０１),n＝１６.下同.

Note:∗and∗∗indicatesignificantcorrelationat０．０５and０．０１level,respectively．n＝１６．Thesamebelow．

表３　土壤理化性与土壤微生物群落结构之间的相关性

Table３　Correlationcoeffientsbetweensoilphysicalandchemicalcharacterandsoilmicrobialcommunities

指标

Parameter

细菌

Bacteria

真菌

Fungi

放线菌

Actinomycete

革兰氏

阳性菌

G＋

革兰氏

阴性菌

G－

真菌与

细菌比值

F/B

阳性菌与阴

性菌比值

G＋/G－

环状脂肪

酸与前体

比值cy/pre

pH －０．３１３ －０．１１０ －０．４０５ －０．４６９ －０．２３５ ０．１７５ －０．５９２∗ ０．１４４
有机碳 TOC ０．６４８∗∗ ０．８４６∗∗ ０．８４３∗∗ ０．７１３∗∗ ０．５９７∗ ０．３１８ ０．５１５∗ ０．２１０
全氮 TN ０．７３０∗∗ ０．６１４∗ ０．８２８∗∗ ０．７４６∗∗ ０．７９２∗∗ －０．０４８ ０．４０７ ０．１６４
碳氮比C/N ０．２４８ ０．７０７∗∗ ０．４６５ ０．３３２ ０．１１０ ０．５７８∗ ０．３７０ ０．２２７
土壤水 WC ０．７３１∗∗ ０．４０１ ０．８３１∗∗ ０．８７２∗∗ ０．６５３∗∗ －０．２４８ ０．８１１∗∗ －０．２５２
沙土Sand －０．０９５ ０．２３６ ０．０６１ ０．０３８ －０．１０３ ０．２８８ ０．１９２ ０．４９６∗

粉土Silt ０．１２６ －０．２０１ －０．０３９ －０．００７ ０．１１６ －０．２７７ －０．１５０ －０．４９３∗

粘土Clay －０．２８９ －０．５１９∗ －０．２７６ －０．３６２ －０．０８４ －０．２８９ －０．５７０∗ －０．３１７
水溶性有机碳 WSOC ０．０２３ ０．３６２ ０．２９７ ０．２１２ －０．１７６ ０．４０５ ０．５５５∗ ０．１５３
水溶性有机氮 WSON ０．４５５ ０．４２８ ０．５４４∗ ０．５１８∗ ０．３５１ ０．０２６ ０．５２３∗ －０．１２４
铵根离子 NH４

＋ ０．２７３ －０．３０８ ０．１３８ ０．２２６ ０．３９３ －０．６１８∗ －０．００６ －０．４８４
硝酸盐 NO３

－ －０．１２５ －０．０４７ －０．３３４ －０．２７６ －０．０６８ ０．０１７ －０．３８７ ０．１８８
硫酸盐SO４

２－ －０．１６７ ０．０７８ －０．１６３ －０．１４７ －０．２３０ ０．１９４ ０．０４６ ０．２４０

７
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菌与革兰氏阴性菌含量比值与pH 和粘土含量呈显

著负相关,与有机碳、水溶性有机碳和水溶性有机氮

呈显著正相关,与土壤水有极显著正相关关系,环状

脂肪酸与前体脂肪酸的比值与沙土含量呈显著正相

关关系,与粉土含量呈显著负相关关系.

３　讨论

本研究分析围封对当雄县退化草地草甸土壤

微生物群落结构和土壤酶活性的影响发现,围封６
年内土壤含水量和pH 值相对于放牧土壤有显著

改变(P＜０．０５),围封１、４和６年内土壤水溶性有

机碳和水溶性有机氮含量相对于放牧土壤有显著

增加;土壤蔗糖酶和 LＧ天冬酰胺酶活性都随着围

封年限的增加而增加;细菌、放线菌和革兰氏阳性

菌含量都是围封６年相对于放牧土壤显著增加.
说明在当雄县围封禁牧不仅有利于土壤物理化学

指标的恢复,而且土壤酶活性与土壤微生物量都

会得到相应恢复,有利于改善土壤生态环境.赵

帅等[２２]在研究内蒙古草原土壤微生物时也发现围

封内土壤生物量显著高于放牧土壤生物量.熊好

琴等[２３]在研究围封禁牧对土壤理化特征的影响时

发现围封５年显著增加了０－５cm土壤有机碳,围
封１６年能显著增加土壤粘土含量和有机碳、全氮

含量.说明长期禁牧可以逐渐改善土壤质地和提

高土壤肥力,并逐渐恢复被破坏的土壤生态功能.
本研究中,不同围封年限及放牧土壤均以细菌占

绝对优势,放线菌次之,真菌数量最少,可能由于

细菌类群组成具有多样性或该土壤环境更适合的

细菌生存[２４],所以有利于细菌生长繁殖.围封６
年土壤的细菌和放线菌生物量显著大于放牧土

壤,这与宋俊峰等[２５]、赵吉等[２６]得出重度放牧减

少了土壤微生物的数量,而围封禁牧和轻度放牧

有利于土壤微生物的生长繁殖研究结果相一致.
因此,围封禁牧或者合理的放牧对于维持土壤生

态系统的健康平衡和草地的可持续发展具有重要

的意义.
土壤养分的多少及动态变化是评价土壤肥力

高低的主要指标.有机质是土壤的主要养料,尤
其是碳、氮、磷.土壤可溶性养分的动态变化反映

了土壤现实供肥能力,其质量分数与土壤含水量、

湿度以及土壤微生物活动关系密切[２７].本研究中

土壤水溶性有机碳和水溶性有机氮含量围封与放

牧显著不同(P＜０．０５).说明过度放牧破坏土壤

结构及养分以后,通过围栏禁牧是可以恢复的.
此外,在放牧情况下,地表的裸露程度增大,地表

蒸发随之增大,土壤水分不易保持,呈逐渐下降的

趋势,而土壤的干燥抑制了土壤微生物的生命活

动及酶的活性,因此土壤水溶性有机碳、水溶性有

机氮、土壤含水量与土壤微生物群落和土壤酶活

性一定的相关关系(表２,３).
土壤酶是土壤中的生物催化剂,直接参与土

壤营养元素的有效化过程,对维持土壤生态系统

的稳定起着重要的作用[１２].放牧引起的土壤结构

破坏,会导致影响土壤酶活性的环境因素发生改

变,比如酶作用底物的供给水平等.βＧ葡萄糖苷

酶、蔗糖酶、酚氧化酶和过氧化物酶是与碳循环密

切相关的土壤酶;LＧ天冬酰胺酶、蛋白酶和脲酶是

与氮循环密切相关的土壤酶;碱性磷酸酶是与磷

循环密切相关的土壤酶.测试的土壤酶活性中,
蔗糖酶活性和LＧ天冬酰胺酶活性围封相对放牧土

壤均有明显增加(P＜０．０５).蔗糖酶与 LＧ天冬酰

胺酶都是水解酶,并且分别与碳循环和氮循环密

切相关,这和围封土壤水溶性有机碳和水溶性有

机氮含量相对放牧增加密切相关.Kandeler等[２８]

认为,土壤酶的功能多样性与土壤功能的多样性

紧密相关,土壤生态系统退化都伴随着不同土壤

酶活性的下降.本试验中部分土壤酶活性随着围

封年限增加与放牧土壤无显著差异(P＞０．０５),但
蔗糖酶与LＧ天冬酰胺酶的活性增加显著,这说明:

１)短期的禁牧并不会使所有土壤酶活性发生显著

的恢复,但是长年的禁牧有利于部分与土壤碳循

环与氮循环相关的土壤酶活性的恢复;２)放牧已

使土壤的物理结构受损(土壤沙土和粉土含量有

显著改变),营养物质过分损耗,生态系统的稳定

性遭到了破坏,造成土壤环境的严重退化,但在禁

牧４到６年后土壤酶活性和土壤微生物量都有显

著提高.王启兰等[５]研究指出,随着放牧强度的

增大,土壤纤维素分解酶、多酚氧化酶、脲酶、蛋白

酶、蔗糖酶和碱性磷酸酶活性都显著下降.孙秀

英等[２９]研究指出土壤酶活性随着放牧压力的增

８
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大,呈现先增大后减小的趋势,说明土壤酶功能对

放牧压力非常敏感,很容易受到放牧的影响,并且

一旦严重破坏之后在很长年限内都难以恢复.
土壤微生物是草地生态系统的重要组成部

分,其含量和活性与植被类型、放牧干扰强度、土
壤肥力等因素密切相关[３０].本研究中,土壤细菌、
放线菌和革兰氏阳性菌含量在围封６年土壤中相

对于放牧土壤都显著增加(P＜０．０５),对比土壤理

化性质和土壤酶活性,说明在当雄县围栏禁牧首

先能恢复土壤理化性质及土壤酶活性,随着禁牧

时间增加会继续恢复土壤微生物量以及改变土壤

微生物群落结构,主要会显著增加土壤细菌、放线

菌和革兰氏阳性菌的含量.也就是说,围栏禁牧６
年可以部分恢复土壤生态系统的健康,首先恢复

的是土壤营养物质,随着土壤营养物质的增加,土
壤微生物方面的生态功能也逐渐恢复,主要与放

线菌、革兰氏阳性菌有关的生态功能.由于土壤

微生物是土壤有机质与土壤养分转化和循环的动

力,并且结合各微生物类群都与土壤有机碳、全

氮、土壤水有显著正相关关系,因此推测随着围栏

禁牧年限的增加,土壤生态系统的健康和功能会

得到更进一步的恢复.

４　结论

过度放牧会严重破坏土壤生态系统,造成土壤

环境的退化,一旦破坏以后,短期的围栏禁牧很难恢

复.围封土壤含水量、水溶性有机碳含量、水溶性有

机氮含量、LＧ天冬酰胺酶活性、细菌含量、放线菌含

量和革兰氏阳性菌含量相对于放牧土壤均有显著增

加(P＜０．０５).说明长期的围栏禁牧有利于土壤生

态功能的恢复,对于维持土壤生态系统的健康平衡

和草地的可持续发展具有重要的意义.
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