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阿斯太肯·居力海提 1，孙宗玖 1，2，3*，于冰洁 1，迪达尔·比苏力旦 1，李美莎 1，敬一胜 1

（1. 新疆农业大学草业学院，新疆  乌鲁木齐  830052；2. 新疆草地资源与生态自治区重点实验室，新疆  乌鲁木齐  830052；3. 西部干旱荒漠区草地资源

与生态教育部重点实验室，新疆  乌鲁木齐  830052）

摘要：为探究蒿类荒漠草地土壤微生物碳源利用特征对封育的响应规律，以新疆昌吉回族自治州呼图壁县和玛纳斯

县蒿类荒漠草地为对象，采取野外实地调查及室内分析相结合的方法，对封育内外土壤微生物碳源利用特征进行测

定，并结合植被特征、土壤理化性质对其驱动因素进行分析。结果表明：1）封育后蒿类荒漠草地地上生物量及凋落

物生物量分别显著增加 142. 53%~250. 05% 和 135. 68%~259. 84%（P<0. 05），0~10 cm、30~50 cm 土层土壤有

机碳、全氮和全磷含量分别增加 4. 88%~35. 33%、10. 48%~46. 58% 和 4. 48%~21. 88%，其中全氮和全磷含量部

分变化显著（P<0. 05）；2）封育后蒿类荒漠草地土壤微生物群落对 6 类碳源利用程度均明显增加，且两个土层表现

一致（P>0. 05）；3）封育后微生物群落功能多样性除呼图壁样地 0~10 cm 土层外，其余土层 McIntosh 指数和

Shannon-Wiener 指数分别增加 14. 72%~47. 01% 和 36. 29%~74. 76%，而 Simpson 指数降低 1. 09%~7. 53%
（P>0. 05）。封育提高了蒿类荒漠草地微生物多样性；4）通过冗余分析，发现封育下蒿类荒漠草地 0~10 cm 土层微

生物碳源主要驱动因子为土壤有机碳和凋落物，而 30~50 cm 土层则为土壤全磷和地上生物量。综上所述，封育加

强了蒿类荒漠草地土壤微生物的代谢活性，推动了蒿类荒漠草地生态系统的养分循环和转化（有机碳、全氮和全

磷），提高了蒿类荒漠草地微生物多样性，促进了蒿类荒漠退化草地的恢复。
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Abstract： This study was conducted in Hutubi and Manas Counties of Changji Hui Autonomous Prefecture in 
Xinjiang Uygur Autonomous Region， and investigated how soil microbial carbon source utilization patterns in 
sagebrush desert grassland changed in response to fencing enclosure.  Field investigation and laboratory analyses were 
combined to measure and analyze the characteristics of soil microbial carbon source utilization both inside and outside 
the enclosure.  Factors driving responses were examined based on vegetation characteristics and physicochemical 
properties of the soil.  The results showed： 1） After fencing enclosure， the aboveground biomass （AGB） and 
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litter biomass （LB） of sagebrush desert grassland were significantly increased by 142. 53%-250. 05% and 
135. 68%-259. 84% （P<0. 05）， respectively.  The contents of soil organic carbon （SOC）， total nitrogen 
（TN） and total phosphorus （TP） in 0-10 cm and 30-50 cm soil layers were increased by 4. 88%-35. 33%， 
10. 48%-46. 58% and 4. 48%-21. 88%， respectively， and the contents of total nitrogen and total phosphorus also 
showed significant changes （P<0. 05）.  2） The utilization by soil microbial communities of six categories of carbon 
source increased significantly after enclosure， and the behavior of surface and deeper soil layers was consistent （P>
0. 05）.  3） After enclosure， the McIntosh index and Shannon-Wiener index increased by 14. 72%-47. 01% and 
36. 29%-74. 76%， respectively， while the Simpson index decreased by 1. 09%-7. 53% （P>0. 05）， except in the 
0-10 cm soil horizon in Hutubi County.  Enclosure improved the microbial diversity of sagebrush desert grassland.  
4） Through redundancy analysis， it was found that the main driving factors of microbial carbon source in the 0-10 
cm soil layer were SOC and litter biomass， while the driving factors in the 30-50 cm soil layer were soil TP and 
aboveground biomass.  In conclusion， the enclosure by fencing in sagebrush desert grassland was found to enhance 
the metabolic activity of soil microorganisms， thereby fostering nutrient cycling and transformation within the 
ecosystem， specifically in terms of SOC， TN and TP.  Furthermore， this practice led to an improvement in 
microbial diversity， ultimately promoting the restoration of degraded grassland and enhancing the overall health and 
resilience of the sagebrush desert grassland ecosystem.
Key words： enclosure； sagebrush desert grassland； metabolic activity of carbon sources； microbial carbon source 
diversity； Biolog-ECO

土壤微生物作为表征土壤质量变化和生物活性的关键指标之一，对环境的变化十分敏感，已被公认为是土壤

生态系统变动的重要预警指标［1-3］。微生物主要通过对动植物残体的分解，参与整个草地生态系统的物质循环和

能量流动，并在维持生态系统平衡、土壤质量，促进养分循环和改善土壤结构等方面，扮演着极其重要的角色［3］。

土壤微生物作为碳代谢过程的主要参与者，是不同种类碳源降解的驱动力，其群落构成和代谢活性不仅影响土壤

生物地球化学循环与草地生态系统功能，更在全球碳循环和土壤有机碳稳定性方面发挥重要调节作用［4］。因此

土壤微生物碳源代谢活性研究被视为定量描述土壤环境微生物群落变化特征的关键指标之一，是探究生态恢复

背景下碳循环过程的重要依据。与此同时，土壤深度是土壤性质的生态过滤器，土层深度的差异也影响着土壤微

生物群落的组成、多样性及分布格局［5］，而目前关于土壤微生物的研究多集中在表层［6-8］，深层土壤研究相对较为

滞后，因此探索不同深度土层微生物群落特征对于科学管理和恢复草地生态系统具有重要的意义。

蒿类荒漠草地是新疆维吾尔自治区重要的春秋牧场，因植物产草量高、适口性好、耐牧性强等特点被视为新

疆发展畜牧业的基础［9-10］。但由于气候的极端干旱和草地生态环境的脆弱，加之人为干扰等因素导致蒿类荒漠

草地处于严重退化状态。为了遏制草地退化的趋势，封育作为恢复退化草地最为经济有效的措施被广泛利

用［11-12］。目前针对封育对退化草地的恢复效果，国内外学者做了大量研究，大多集中在封育后退化草地的植物群

落特征、土壤养分和微生物群落结构、多样性等方面［13-20］。但关于土壤微生物碳源代谢对封育的响应和影响因素

少见报道，亟待研究。基于此，本研究以位于天山北坡中段的呼图壁及玛纳斯县封育 8 年的蒿类荒漠草地为对

象，通过测定分析封育内外草地植被生物量、0~10 cm 及 30~50 cm 土层土壤理化性质及微生物碳源利用特征，

拟解决：1）不同土层微生物代谢活性和功能多样性对封育的响应规律；2）封育背景下蒿类荒漠草地不同土层微生

物碳源利用特征的影响因素，以期为蒿类荒漠草地的科学经营管理和生态系统的恢复及重建提供理论依据。

1　材料与方法

1. 1　研究区概况

研究区位于新疆天山北坡中段昌吉回族自治州呼图壁县和玛纳斯县，均属典型大陆性干旱气候。呼图壁县
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试验区位于 43°58′ N，86°32′ E，海拔 978 m，年均降水量 225 mm，年均温 6. 79 ℃，年蒸发量 2000 mm 左右，其草

地类型为温性蒿类荒漠草地；玛纳斯县试验区位于 44°02′ N，86°07′ E，海拔 904 m，年均降水量 172 mm，年均温

8. 18 ℃，年蒸发量 2000 mm 左右，其草地类型同为温性蒿类荒漠草地。两个试验区土壤类型均为灰漠土，建群种

为伊犁绢蒿（Seriphidium transiliense），主要优势植物为叉毛蓬（Petrosimonia sibirica）、木地肤（Kochia prostrata）、

角果藜（Ceratocarpus arenarius）等。

1. 2　试验设计

在呼图壁县（Hutubi County，HTB）和玛纳斯县（Manas County，MNS）分别布置一个典型蒿类荒漠草地试验

点，每个试验点均设置 2 个处理即封育区（grazing exclusion plots，GE）和自由放牧对照区（freely grazing plots，
FG）。封育区于 2015 年 6 月采用网围栏进行建设，杜绝家畜的采食，对照区位于封育区外围的自由放牧区。封育

前，围栏样地与对照样地在植被组成、群落特征及地形地貌上基本一致。截至 2023 年 7 月，封育样地已围封 8 年。

1. 3　野外调查及取样

2023 年 7 月，在每个封育处理区及对照区各设置 4 个典型样线，样线间隔为 50 m，每个样线上布置 5 个 1 m×
1 m 的样方，样方间距约为 20 m。测定时，记录各样方中的物种种类，其中，植物地上生物量（aboveground 
biomass，AGB，g·m-2）采用齐地刈割法，同时测定地上凋落物生物量（litter biomass，LB，g·m-2），均带回室内烘干

（80 ℃，24 h）至恒重。地下生物量（belowground biomass，BGB，g·m-2）的测定，每条样线上随机选择 1 个测定地

上生物量及凋落物的样方，布设面积为 10 cm×20 cm 的小样方，采用土块挖掘法，获取 0~10 cm 和 30~50 cm 的

土样，置于做好标签的尼龙袋（孔径为 0. 5 mm）中，带回室内，采用水洗法获得地下生物量（80 ℃，24 h）［20］。

土壤样品的收集，采用 5 点取样法［20］用直径为 5 cm 的土钻在测定草地群落生物量的样方内按土层 0~10 cm
和 30~50 cm 分层取样，同时采用环刀法［18］（环刀体积为 100 cm3）获取土壤容重及土壤含水量样品，并将每条样线

分别均匀混匀后，放入密封袋中，带回实验室。将其中一部分置于-20 ℃冰箱冷藏保存，用于测定土壤微生物代

谢活性，剩余部分在室内拣出植物根系、石砾等杂物后自然风干，并将土样磨碎、混匀，然后分别过 2、1 和 0. 25 
mm 筛贮存以备土壤样品的室内分析。

1. 4　室内分析

采集后的土壤样品，测定其理化性质，依次为：土壤含水量（soil water content，SWC）采用 105 ℃，24 h 烘干称

重法［18］测定；土壤容重（bulk density，BD）采用环刀法［18］测定；土壤酸碱度（pondus hydrogenii，pH）使用 pH 计（雷

磁 pHS-2F 酸度计，中国）法（水土比为 5∶1）［18］测定。土壤有机碳（soil organic carbon，SOC）、全氮（total nitrogen，
TN）和全磷（total phosphorus，TP）含量依次采用重铬酸钾外加热法、凯式定氮仪（海能技术 k9860，中国）、

HCLO4-H2SO4熔融-钼锑抗比色法进行测定［21］。

土壤微生物代谢活性采用 Biolog-ECO 法测定［22］，称取 10 g 新鲜的样品土壤，置于已灭菌的装 90 mL 0. 85% 
NaCl 溶液的三角瓶中，25 ℃、200 r·min-1 振荡 30 min，并用 NaCl 溶液稀释到 10-3 g·mL-1后，向 Biolog-ECO 板的

96 个孔中加入 150 μL 稀释液，将接种好的 Biolog-ECO 板于 25 ℃黑暗环境下培养 10 d，每隔 24 h 在 Biolog-ECO
板读数仪（赛默飞 Multiskan GO 全波长酶标仪，中国）上测定 590 与 750 nm 波长下的吸光值，并用 OD590值与 OD750

值的差值来表征代谢活性，用于后续分析。

1. 5　碳源指标的计算

1. 5. 1　平均颜色变化率计算　  试验中 Biolog-ECO 板上的碳源底物按照有机物化学官能团、微生物生理代谢

途径以及生态功能的不同分成 6 个大类，分别是氨基酸类（amino acid，6 种）、碳水化合物类（糖类）（carbohydrate，
12 种）、羧酸类（carboxylic acid，5 种）、多聚体（polymer，4 种）、酚酸类（phenolic acid，2 种）和胺类（amine，2 种）共 31
种 碳 源 底 物 ，以 此 分 析 土 壤 微 生 物 对 不 同 类 型 碳 源 的 利 用 情 况 。 平 均 颜 色 变 化 率（average well color 
development，AWCD）是指 Biolog-ECO 板孔的吸光度平均值，代表样品土壤中微生物不同时间的平均活性，按公

式计算［4］：

AWCD = ∑
i = 1

31 A i - A 0

31 （1）
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式中：Ai为 Biolog-ECO 板上除空白孔外的各孔吸光值；A0为对照孔的吸光值；31 为 Biolog-ECO 板中碳源数量。

1. 5. 2　微生物碳源多样性指数的计算　  计算公式为［4］：

Shannon-Wiener多样性指数（H）：

H = -∑Pi lnPi （2）
Simpson 优势度指数（D）：

D = 1 - ∑Pi
2 （3）

McIntosh 均匀度指数（U）：

U = ∑ni
2 （4）

Pi = A i - A 0

∑ ( )A i - A 0
（5）

式中：Pi 表示每种碳源与对照孔的吸光度差值和 31 种碳源总差值的比值；ni 为第 i 孔的相对吸光度，即 ni=
Ai-A0。

1. 6　数据处理与分析

采用 Excel 2020 对数据进行预处理，利用 SPSS 25 对不同区域及不同处理的植物生物量、土壤理化性质以及

微生物碳源特征和多样性指数使用独立样本 T 检验进行差异性分析，再用 Origin 2018 进行绘图，数据均用“均

值±标准误”的形式展现。利用 Canoco for Windows 5 软件，对本研究中的植被生物量、土壤理化性质和微生物

碳源指标进行冗余分析（redundancy analysis，RDA），旨在探讨微生物碳源指标的影响因素。同时，利用该软件所

提供的数据绘制表格，直接呈现各环境变量对微生物碳源指标的解释率和显著性。

2　结果与分析

2. 1　封育对生物量及土壤理化性质的影响

封育后蒿类荒漠草地地上生物量（aboveground biomass，AGB）及凋落物生物量（litter biomass，LB）均显著增

加（表 1），与放牧区相比，呼图壁样地依次增加 142. 53%、259. 84%，玛纳斯样地依次为 250. 05%、135. 68%（P<
0. 05），而地下生物量（BGB）仅有呼图壁样地封育区 30~50 cm 土层较放牧区显著增加 338. 62%（P<0. 05）；封育

后 0~10 cm、30~50 cm 土层有机碳（SOC）、全氮（TN）、全磷（TP）均呈增加趋势，其中呼图壁和玛纳斯封育样地

0~10 cm 土层 TN 分别显著增加 14. 13% 和 46. 58%（P<0. 05），而 30~50 cm 土层仅在呼图壁样地显著增加

16. 59%（P<0. 05）；TP 仅在玛纳斯样地 0~10 cm 土层显著增加 12. 99%（P<0. 05），而土壤 pH、容重、土壤含水

量封育后变化均不显著（表 1）。

2. 2　封育对土壤微生物群落代谢活性的影响

随着培养时间增加，封育内外蒿类荒漠土壤平均颜色变化率（average well color development，AWCD）值均呈

增加趋势，但增加程度有一定的差异（图 1）。0~24 h 培养中，封育内外及不同土层 AWCD 值均无明显变化；48~
240 h，AWCD 值急剧升高，微生物代谢活性增强，碳源被大幅度利用。240 h 后微生物生长步入平稳期，对碳源的

利用趋于平缓，因此选取趋于平缓时（240 h）的 AWCD 值进行后续的计算和方差统计分析。此外，封育明显增强

了玛纳斯（MNS）样地 0~10 cm 土层微生物代谢活性，但对呼图壁（HTB）样地影响不明显（图 1a），而 30~50 cm
土层封育两样地土壤微生物代谢活性均明显增强（图 1b）。

2. 3　封育对不同土层碳源相对利用率变化的影响

封育均改变了蒿类荒漠草地不同土层的碳源相对利用率，且整体来看，氨基酸类、多聚物类和羧酸类为主要

碳源，微生物对其利用程度相对较高（图 2）。0~10 cm 土层，封育增加了呼图壁样地微生物对糖类（9. 7%~
10. 44%）、多聚物类（23. 96%~39. 36%）和氨基酸类碳源（23. 61%~28. 11%）的相对利用率，而玛纳斯样地则为

糖类（8. 16%~12. 46%）和胺类碳源增加（4. 08%~6. 82%，图 2a）。 30~50 cm 土层，封育后呼图壁样地糖类

（7. 32%~17. 58%）和胺类碳源（0. 49%~10. 71%）的相对利用率增加，而玛纳斯样地则为胺类（0%~5. 38%）和

氨基酸类碳源增加（21. 39%~26. 52%，图 2b）。
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2. 4　封育对土壤微生物碳源利用程度的影响

封育对不同区域蒿类荒漠草地及不同土层的微生物碳源利用程度的影响并不一致（图 3）。呼图壁样地，封

育仅显著降低了 0~10 cm 土层羧酸类碳源的 AWCD 值（P<0. 05），其余碳源利用均变化不显著（P>0. 05，图

3a），而 30~50 cm 土层仅酚酸类碳源出现降低，其余均为增加，但变化不显著（P>0. 05，图 3b）；玛纳斯样地，封育

后 0~10 cm 土层 6 大类碳源 AWCD 值均呈增加趋势（P>0. 05，图 3c），而 30~50 cm 土层酚酸类碳源出现降低，

其余 5 类碳源均为增加，其中仅氨基酸类碳源显著增加 85. 00%（P<0. 05）。

表 1　封育对蒿类荒漠草地生物量及土壤理化性质的影响

Table 1　Effects of enclosure on biomass and soil physicochemical properties of sagebrush desert grassland

项目

Item

生物量

Biomass 
（g·m-2）

土壤理化性质

Soil physico⁃
chemical prop⁃
erties

指标

Index

地上 Aboveground

凋落物 Litter

地下 Belowground

酸碱度 pH

容重 Bulk density （g·cm-3）

含水量 Water content （%）

有机碳 Organic carbon （g·kg-1）

全氮 Total nitrogen （g·kg-1）

全磷 Total phosphorus （g·kg-1）

土层

Soil layer （cm）

-

-

0~10

30~50

0~10

30~50

0~10

30~50

0~10

30~50

0~10

30~50

0~10

30~50

0~10

30~50

呼图壁 Hutubi

放牧 Freely grazing

82. 29±10. 08b

9. 91±3. 06b

164. 45±72. 15a

22. 40±5. 54b

7. 96±0. 04a

8. 28±0. 16a

1. 31±0. 02a

1. 40±0. 09a

4. 62±1. 05a

8. 23±2. 09a

15. 78±1. 01a

8. 05±0. 58a

2. 76±0. 07b

2. 23±0. 08b

0. 73±0. 02a

0. 67±0. 03a

封育 Grazing exclusion

199. 58±14. 62a

35. 66±3. 62a

206. 50±30. 95a

98. 25±29. 03a

7. 91±0. 10a

8. 27±0. 16a

1. 31±0. 03a

1. 42±0. 04a

3. 08±1. 08a

5. 66±0. 93a

16. 55±1. 45a

9. 31±1. 48a

3. 15±0. 07a

2. 60±0. 09a

0. 78±0. 03a

0. 70±0. 03a

玛纳斯 Manas

放牧 Freely grazing

64. 30±10. 66b

9. 39±1. 54b

253. 42±149. 84a

54. 17±6. 50a

8. 39±0. 01a

8. 39±0. 10a

1. 16±0. 03a

1. 25±0. 09a

1. 97±0. 50a

6. 31±1. 18a

12. 34±2. 60a

6. 59±1. 06a

2. 34±0. 09b

2. 10±0. 20a

0. 77±0. 01b

0. 64±0. 08a

封育 Grazing exclusion

225. 08±19. 20a

22. 13±1. 90a

107. 00±54. 22a

23. 83±10. 13a

8. 32±0. 09a

8. 59±0. 16a

1. 24±0. 04a

1. 29±0. 03a

2. 95±0. 60a

5. 13±0. 95a

16. 70±1. 47a

7. 85±0. 71a

3. 43±0. 13a

2. 32±0. 23a

0. 87±0. 03a

0. 78±0. 02a

注： 不同小写字母表示同一地区不同处理间差异显著（P<0. 05）。-表示此数据不分土层。

Note： Different lowercase letters indicate significant differences between different treatments of the same region （P<0. 05）.  - represents this data does 
not divide soil layers.

图 1　封育对蒿类荒漠草地不同土层土壤微生物群落代谢活性的影响

Fig. 1　 Effects of enclosure on the metabolic activity of soil microbial communities in different soil layers of sagebrush desert 
grassland
HTB： 呼图壁县 Hutubi County； MNS： 玛纳斯县 Manas County； GE： 封育区 Grazing exclusion plots； FG： 放牧区 Freely grazing. 下同 The same 
below.
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2. 5　封育对土壤微生物碳源利用多样性指数的影响

封育后不同区域蒿类荒漠草地及不同土层的微生物碳源利用多样性指数变化均不一致（图 4）。封育增加了

呼图壁和玛纳斯样地 0~10 cm、30~50 cm 土层均匀度指数（McIntosh index），但仅呼图壁 30~50 cm 土层显著增

加 47. 01%（P<0. 05，图 4a，d）。除呼图壁 0~10 cm 土层香农-维纳指数（Shannon-Wiener index）降低外，其余

地区及土层封育后 Shannon-Wiener 指数均增加，但处理间差异不显著（P>0. 05，图 4b，e），而辛普森指数

（Simpson index）两样地各土层均为降低，但不显著（P>0. 05，图 4c，f）。

2. 6　冗余分析

通过对蒿类荒漠草地地上生物量、凋落物量、地下生物量和土壤理化性质及微生物碳源进行冗余分析（图 5）

图 3　封育背景下蒿类荒漠草地土壤微生物碳源利用程度

Fig. 3　Soil microbial carbon source utilization in sagebrush desert grassland under the background of enclosure
*： P<0.05； ns： P>0.05. A： 氨基酸类  Amino acid； B： 胺类  Amine； C： 多聚物类 Polymer； D： 酚酸类  Phenolic acid； E： 羧酸类  Carboxylic acid； 
F： 糖类 Carbohydrate. 下同 The same below.

图 2　封育背景下蒿类荒漠草地碳源相对利用率变化

Fig. 2　Changes in the relative utilization rate of carbon sources in sagebrush desert grassland under the background of enclosure
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表明，0~10 cm 土层，封育下植物生物量及土壤理化性质指标解释了微生物群落碳代谢 75. 52% 的变异，较放牧

（70. 06%）增加了 5. 46%，其中第一主成分解释了 49. 76%，第二主成分解释了 25. 76%（图 5a，b）；封育后微生物

碳源多样性指数（U、H）及微生物碳源酚酸类（phenolic acid）、羧酸类（carboxylic acid）和糖类（carbohydrate）与土

壤 TP、pH 的关系由正相关变成负相关，而与凋落物量（LB）的关系则由负相关变为正相关（图 5a，b，表 2）。30~
50 cm 土层，封育下植物生物量及土壤理化性质指标解释了微生物群落碳代谢 83. 85% 的变异，较放牧（77. 02%）

增加了 6. 83%，其中第一主成分解释了 70. 03%，第二主成分解释了 13. 82%（图 5c，d）；封育后微生物碳源多样性

指数（U、H）及微生物碳源氨基酸类、胺类和糖类与 LB、BGB 的关系由正相关变成负相关，而与 AGB（除多样性

指数 U 外）、TP 关系则由负相关变为正相关（图 5c，d，表 2）。

3　讨论

3. 1　封育背景下蒿类荒漠草地土壤微生物群落对碳源代谢活性的影响

平均颜色变化率能够反映微生物群落随培养时间的推移，其代谢活性的大小变化［23］。本研究发现，围栏封育

后蒿类荒漠草地土壤微生物活性随培养时间的延长呈增强趋势，封育明显提高了微生物对碳源的利用程度（图

1），这与薛亚芳等［24］的研究结果一致。其原因可能为：1）封育排除了家畜的干扰，使蒿类荒漠草地植被生物量、凋

落物生物量及地下生物量出现一定程度的增加（表 1），导致其向土壤输送的养分增加，增加的分解底物，进而提

高了微生物的活性；2）蒿类荒漠草地由于自身生态环境的严酷性和生态系统的脆弱性，对外界环境的变化具有高

度敏感性，微生物也同样如此，因此在封育后，植物群落和土壤特性发生变化，改变了蒿类荒漠草地原有的生态环

境，促进了生态系统的能量流动和物质循环，进而改变了微生物的群落组成和活性。在封育后植物群落整体长势

更佳，改善了土壤理化特性，从而带动了土壤微生物活性的增强。此外，本研究还发现，蒿类荒漠草地土壤碳源中

氨基酸类、多聚物类和羧酸类处于主导地位，微生物对其利用程度相对较高（图 2）。这可能是因为蒿类荒漠草地

生态系统具有干旱、半干旱的气候条件以及土壤贫瘠、养分不足的特点。在这种特殊环境下，由于生物多样性相

对偏低，植被对养分的需求也相对较低，进一步导致它们在生长过程中产生的有机物和其他碳源较少。为应对这

一挑战，微生物利用氨基酸、多聚物和羧酸类等较为丰富且稳定的碳源成为一种生存策略［25］。另外在蒿类荒漠草

地中，由于地上地下生物量较小，有机物的分解和循环速度相对较慢。这意味着氨基酸、多聚物和羧酸类等碳源

可以在土壤中长时间留存，为微生物提供持续的碳源供应。

图 4　封育对蒿类荒漠草地土壤微生物碳源利用多样性指数的影响

Fig. 4　Effects of enclosure on soil microbial carbon source utilization diversity index of sagebrush desert grassland
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3. 2　封育背景下蒿类荒漠草地土壤微生物碳源利用程度与多样性指数的变化

从整体上看，封育背景下蒿类荒漠草地不同土层土壤微生物碳源利用程度均表现为增加趋势（图 3），这与敬

洁等［3］的研究结果一致，这可能是由于封育改变了蒿类荒漠草地地上植物群落特征和地下土壤养分含量（表 1），

促进了整个生态系统的养分循环，提高了土壤微生物的养分供应，进一步增加了微生物群落数量和多样性，最终

使微生物代谢活性增强，对碳源的利用程度增加［3］。

图 5　蒿类荒漠草地生物量、土壤理化性质及土壤微生物碳源的 RDA分析

Fig. 5　Redundancy analysis （RDA） of biomass， soil physicochemical properties and soil microbial carbon sources of sagebrush 

desert grassland
AGB： 地上生物量 Aboveground biomass； LB： 凋落物生物量 Litter biomass； BGB： 地下生物量 Belowground biomass； SWC： 土壤含水量 Soil water 
content； BD： 土壤容重 Bulk density； pH： 土壤酸碱度 Pondus hydrogenii； SOC： 土壤有机碳 Soil organic carbon； TN： 全氮 Total nitrogen； TP： 全磷

Total phosphorus； Amino acid： 氨基酸类； Carbohydrate： 糖类； Carboxylic acid： 羧酸类； Polymer： 多聚体； Phenolic acid： 酚酸类； Amine： 胺类 . 
H： Shannon-Wiener多样性指数 Shannon-Wiener index； D： Simpson 优势度指数 Simpson index； U： McIntosh 均匀度指数 McIntosh index.

36



第  34 卷第  1 期 草业学报  2025 年

微生物群落的功能多样性一般是由 Shannon-Wiener 指数、McIntosh 指数和 Simpson 指数共同反映，多样性

越丰富，土壤微生态系统越复杂，功能越稳定［26-27］。本研究发现，封育后呼图壁和玛纳斯蒿类荒漠草地 0~10 cm、

30~50 cm 土层的均匀度（McIntosh 指数）均呈增加趋势，而优势度（Simpson 指数）呈降低趋势，这说明封育后蒿

类荒漠草地微生物稀有物种比例增加，提高了微生物多样性。不同微生物物种对不同类的碳源利用程度不一，因

此稀有物种的增加促进了封育样地胺类等匮乏碳源的增加，最终增强了微生物代谢活性。另外，Shannon-
Wiener 指数在封育后整体呈增加趋势也证实了这一观点，微生物群落丰富度提高，微生物多样性增加，加强了微

生物代谢活性。

3. 3　封育背景下蒿类荒漠草地土壤微生物碳源影响因素分析

冗余分析结果表明，封育改变了蒿类荒漠草地土壤微生物碳源利用能力和多样性的影响因素。具体而言，封

育后 0~10 cm 土层微生物碳源多样性指数（U、H）及糖类与土壤有机碳含量、凋落物生物量的相关性发生了由负

转正的变化，这主要是由于封育使蒿类荒漠草地地上生物量及凋落物生物量显著增加（表 1，P<0. 05），导致其向

土壤输送养分增加，进而增加了土壤的养分含量（SOC、TN、TP），因此通过 RDA 分析，可以得出结论：有机碳含

量和凋落物生物量是 0~10 cm 土层微生物碳源的主要驱动因素，这与 Li 等［28］和 Wang 等［29］的研究结果相一致。

而在 30~50 cm 土层中，封育使微生物碳源多样性指数（U）及微生物碳源氨基酸类、胺类和糖类与全磷和地上生

物量的负相关关系转变为正相关关系。这与 Li 等［30］的研究结果一致，土壤磷作为重要的营养元素之一，其含量

增加能够显著提高微生物的代谢活性，促进微生物多样性［4］。在本研究中封育使地上生物量显著增加（表 1，P<
0. 05），使草地地上养分进入土壤的深层，从而提高了土壤 30~50 cm 土层的全磷含量，进而提高了微生物碳源的

利用能力和多样性，因此同样通过 RDA 分析得出：在 30~50 cm 土层中，全磷和地上生物量是微生物碳源主要的

驱动因子。

表 2　影响蒿类荒漠草地土壤微生物碳源的环境变量解释率及显著性

Table 2　 Explanatory rates and significance of environmental variables affecting soil microbial carbon sources of sagebrush 
desert grassland

项目

Item

生物量

Biomass 

土壤理化性质

Soil physicochemical 
properties

指标

Index

地上 Aboveground

凋落物 Litter

地下 Belowground

酸碱度 pH

容重 Bulk density 

含水量 Water content 

有机碳 Organic carbon

全氮 Total nitrogen 

全磷 Total phosphorus 

土层

Soil layer （cm）

0~10

30~50

0~10

30~50

0~10

30~50

0~10

30~50

0~10

30~50

0~10

30~50

0~10

30~50

0~10

30~50

0~10

30~50

解释率 Explanation rate （%）

放牧

Freely grazing

17. 0

8. 2

12. 1

8. 2

22. 1

11. 9

6. 2

10. 4

8. 2

32. 0

18. 0

3. 2

17. 5

4. 6

9. 0

13. 2

11. 6

13. 3

封育

Grazing exclusion

22. 1

14. 0

20. 5

2. 7

2. 6

6. 3

27. 4

6. 5

18. 3

8. 9

9. 0

3. 8

16. 4

7. 1

10. 5

8. 2

15. 7

25. 6

显著性 Significance （P）

放牧

Freely grazing

0. 254

0. 686

0. 592

0. 556

0. 208

0. 456

0. 908

0. 548

0. 816

0. 062

0. 272

0. 972

0. 256

0. 908

0. 746

0. 424

0. 588

0. 446

封育

Grazing exclusion

0. 168

0. 356

0. 204

0. 954

0. 996

0. 740

0. 070

0. 714

0. 250

0. 656

0. 716

0. 910

0. 296

0. 710

0. 678

0. 652

0. 398

0. 182
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4　结论

本研究提供的数据为探索封育背景下蒿类荒漠草地不同土层微生物碳源利用特征的变化提供了重要和新颖

的信息。本研究结果表明：封育 8 年显著增加了蒿类荒漠草地地上生物量和凋落物生物量（P<0. 05），提高了 0~
10 cm 及 30~50 cm 土层土壤有机碳、全氮和全磷含量，其中全氮和全磷含量部分显著增加（P<0. 05），封育有利

于恢复蒿类荒漠退化草地。此外，本研究发现封育增加了蒿类荒漠草地土壤微生物群落功能多样性的 McIntosh
指数和 Shannon-Wiener 指数，降低了 Simpson 指数，且两个土层多样性指数表现一致（P>0. 05），说明封育提高

了草地微生物多样性，加强了微生物代谢活性，推动了蒿类荒漠草地生态系统的养分循环和转化（有机碳、全氮和

全磷），促进了蒿类荒漠退化草地的恢复。另外，通过 RDA 分析，进一步认识到封育下蒿类荒漠草地不同土层微

生物碳源利用特征的影响因素并不一致，0~10 cm 土层主要驱动因子为土壤有机碳含量和凋落物生物量，而 30~
50 cm 土层为土壤全磷含量和地上生物量。因此在维持蒿类荒漠草地生态系统平衡的基础上，进一步稳定和提

高植物群落特征和多样性，不仅能够增强向草地土壤养分输送的能力和促进土壤微生物的多样性和活性，还将有

力推动草-土-微生物生态系统的协同发展，实现蒿类荒漠草地生态系统的整体优化与可持续性。
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