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放牧改变了藏北高原高寒草甸土壤微生物群落

付刚，沈振西

（中国科学院地理科学与资源研究所，生态系统网络观测与模拟重点实验室，拉萨高原生态系统研究站，北京１００１０１）

摘要：本研究基于２００８年７月布设的３个围栏与自由放牧样地（一个高寒草原化草甸，冬季牧场；一个高寒草原化

草甸，夏季牧场；一个典型高寒草甸，夏季牧场），开展了藏北高原高寒草甸土壤微生物群落组成对放牧的响应研

究。土壤微生物群落组成采用磷脂脂肪酸方法（ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄｆａｔｔｙａｃｉｄ，ＰＬＦＡ）测定。结果表明，冬季放牧显著降

低了高寒草原化草甸的土壤真菌、革兰氏阴性细菌、放线菌和原生动物。夏季放牧显著降低了典型高寒草甸的土

壤总ＰＬＦＡ、真菌、细菌、革兰氏阳性细菌、革兰氏阴性细菌、放线菌、丛枝菌根真菌和原生动物。基于冗余度分析，３

个放牧与围栏条件下的土壤微生物群落组成都存在显著差异。土壤无机氮和水溶性有机氮显著影响着高寒草原

化草甸冬季牧场的土壤微生物群落组成，而硝态氮和水溶性有机碳显著影响着高寒草原化草甸夏季牧场和典型高

寒草甸夏季牧场的土壤微生物群落组成。因此，放牧对高寒草甸土壤微生物群落的影响与放牧季节和草地类型有

关。
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土壤微生物是土壤生态系统的重要组成部分，是生物地球化学循环的主要驱动者，它们在调节有机质分解和

营养物质循环等生态系统功能方面发挥着重要作用［１３］。草地不仅是陆地生态系统中最重要的生态系统类型之

一，而且是放牧等人类活动影响较为严重的区域之一［４］。作为生态系统功能与生态健康的敏感指标［５６］，土壤微

生物群落组成能够较早地指示草原生态环境变化以及生态系统过程和功能的变化［７］。放牧是草地最重要的土地

利用方式之一［８１０］。开展土壤微生物群落组成对放牧的响应及其机制的研究，在草原生态系统保护、恢复及重建

中都具有重要理论和实践意义［１１１５］。

虽然很多研究已经对比分析了围栏与放牧条件下的土壤微生物群落，但是目前仍没有一致的结论［１１１５］。如

张莉等［１６］在海北矮嵩草（犓狅犫狉犲狊犻犪犺狌犿犻犾犻狊）草甸的研究表明，放牧增加了土壤真菌与细菌的比值；王蓓等
［１７］在四

川红原县高寒草甸的研究表明，模拟放牧（刈割＋牦牛粪便）降低了土壤真菌与细菌的比值，增加了土壤总磷脂脂

肪酸（ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄｆａｔｔｙａｃｉｄ，ＰＬＦＡ）；Ｚｈａｎｇ等
［１８］在美国高草草原的研究发现，刈割没有改变土壤真菌与细菌

的比值；而邹雨坤等［１９］在呼伦贝尔羊草（犔犲狔犿狌狊犮犺犻狀犲狀狊犻狊）典型草原的研究则表明，放牧对土壤总ＰＬＦＡ无显著

影响。

虽然高寒草甸是青藏高原重要的草地类型之一，但是有关放牧如何影响土壤微生物群落的研究还不多

见［６，１６１７，２０］。这些前人的研究只是探讨了冬季放牧或夏季放牧对土壤微生物群落的影响，而没有对比分析不同季

节放牧对土壤微生物群落的影响差异。前人的研究已经表明不同季节放牧对青藏高原高寒草地植被（如生物量

等）的影响不同［２１］，而植被的变化会引起土壤微生物群落组成的变化［２２２３］。这些前人的研究只是在一种类型的

高寒草地上开展，而缺少有关对比不同类型的高寒草地土壤微生物群落对放牧的响应差异。不同类型高寒草地

间的土壤微生物群落组成、土壤理化性质指标（如土壤湿度、有机碳和全氮等）和植被群落结构都可能存在显著差

异［２４２５］，而不同类型的高寒草地的土壤理化性质和植被特征对人类放牧活动干扰的响应都可能不同［２６２７］。因

此，本研究在念青唐古拉山的南坡通过布设３个围栏与自由放牧配对样地，对比分析不同季节放牧（冬季放牧和

夏季放牧）对高寒草地土壤微生物群落的影响差异；对比分析高寒草原化草甸和典型高寒草甸土壤微生物群落对

夏季放牧的响应差异。

１　材料与方法

１．１　研究地概况和实验设计

研究区域（３０°３０′－３０°３２′Ｎ，９１°０３′－９１°０４′Ｅ）位于西藏自治区当雄县草原站。年均温为１．８７℃，年降水

量为４７４．９ｍｍ。本研究选择了两个草原化草甸（一个冬季牧场，一个夏季牧场）和一个典型高寒草甸（夏季牧

场）。在３个高寒草甸区域，２００８年７月分别布设了１个约２０ｍ×２０ｍ的围栏样地。两个高寒草原化草甸的建

群种有小嵩草（犓狅犫狉犲狊犻犪狆狔犵犿犪犲犪狀）、丝颖针茅（犛狋犻狆犪犮犪狆犻犾犾犪犮犲犪）和窄叶苔草（犆犪狉犲狓犿狅狀狋犻狊犲狏犲狉犲狊狋犻犻）等，而典

型高寒草甸的建群种是小嵩草。草原化草甸冬季牧场区域０～３０ｃｍ的土壤有机碳和全氮分别为１９．８３ｇ／ｋｇ和

２．１２ｇ／ｋｇ；草原化草甸夏季牧场区域０～３０ｃｍ的土壤有机碳和全氮分别为２４．０４ｇ／ｋｇ和２．１８ｇ／ｋｇ；典型高寒

草甸０～３０ｃｍ的土壤有机碳和全氮分别为４３．７４ｇ／ｋｇ和３．３２ｇ／ｋｇ
［２８］。

１．２　土壤采样及分析

２０１３年８月，在３个配对的围栏样地内外，利用直径３．７ｃｍ的土钻采集了０～１０ｃｍ的土壤样品，４个重复

样方（１ｍ×１ｍ），两个重复样方间的距离约为３ｍ。在每个重复样方内，随机选择３个点取土后混合作为一个重

复样方的土样。取得的土壤样品立即放入装有冰的泡沫箱子，带回实验室后在－２０℃下冷冻保存。部分土壤样

品风干用于土壤有机碳（ｓｏｉｌｏｒｇａｎｉｃｃａｒｂｏｎ，ＳＯＣ）和全氮（ｔｏｔａｌｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＴＮ）的测定。部分土壤用于硝态氮（ｎｉ

ｔｒｏｇｅｎｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＮＯ３
－Ｎ）、铵态氮（ａｍｍｏｎｉｕｍｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＮＨ４

＋Ｎ）、水溶性有机碳（ｄｉｓｓｏｌｖｅｄｏｒｇａｎｉｃｃａｒｂｏｎ，

ＤＯＣ）、水溶性有机氮（ｄｉｓｓｏｌｖｅｄｏｒｇａｎｉｃｎｉｔｒｏｇｅｎ，ＤＯＮ）和微生物群落组成的测定。土壤有机碳采用重铬酸钾法

测定。土壤全氮采用碳氮分析仪（ＥｌｅｍｅｎｔａｒＶａｒｉｏｍａｘＣＮ）测定。土壤无机氮采用流动分析仪（ＬＡＣＨＡＴ

ＱｕｉｃｋｃｈｅｍＡｕｔｏｍａｔｅｄＩｏｎＡｎａｌｙｚｅｒ）测定。水溶性有机碳和有机氮的测定参照［２９］。土壤微生物群落组成采
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用磷脂脂肪酸方法（ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄｆａｔｔｙａｃｉｄ，ＰＬＦＡ）测定
［３０］。土壤微生物脂肪酸分离和提取步骤如下：用６ｍＬ

氯仿、３ｍＬ磷酸缓冲液和１２ｍＬ甲醇混合液溶解相当于８ｇ干重的土壤鲜土后避光震荡２ｈ；将震荡后的土壤浸

提液在自动离心机上以３０００ｒ／ｍｉｎ速度离心１０ｍｉｎ；将离心后的上清液转移到装有１２ｍＬ磷酸缓冲液和１２

ｍＬ三氯甲烷的分液漏斗中；再次用６ｍＬ氯仿、３ｍＬ磷酸缓冲液和１２ｍＬ甲醇混合液溶解已经浸提、震荡和离

心过一次的土壤，手工摇动并震荡３０ｍｉｎ；再次离心、转移上清液到分液漏斗中，最后将分液漏斗中的上清液摇

动２ｍｉｎ，静置过夜，避光保存；第２天，将分液漏斗中的中下层土壤溶液转移至５０ｍＬ的大试管中；３０～３２℃水

浴５０ｍＬ大试管中的土壤溶液，并用氮吹仪吹干；用２份５００ｍＬ三氯甲烷将大试管内浓缩后的磷脂转移到萃取

小柱（硅胶柱），依次采用５ｍＬ三氯甲烷，１０ｍＬ丙酮，５ｍＬ甲醇洗脱液淋洗，并收集甲醇相，吹干；用１ｍＬ０．２

ｍｏｌ／Ｌ氢氧化钾和１ｍＬ１∶１甲醇甲苯溶液溶解吹干的样品，摇匀，３７℃水浴加热１５ｍｉｎ，用正己烷萃取，收集

正己烷相并吹干，最后用气相色谱质谱仪测定。

脂肪酸ａ１１：０，ｉ１３：０，ａ１３：０，１４：０，ｉ１４：０，ａ１４：０，１５：０，ｉ１５：０，ａ１５：０，ｉ１６：０，ａ１６：０，１０Ｍｅ１６：０，１６：１ω７ｃ，１７：０，

１０Ｍｅ１７：０，ｉ１７：０，ａ１７：０，ｃｙ１７：０ω７ｃ，１７：１ω８ｃ，１０Ｍｅ１８：０，ｉ１８：０，１８：１ω５ｃ，１８：１ω７ｃ，ａ１９：０，ｃｙ１９：０ω７ｃ，１０Ｍｅ２０：０

和ｉ２２：０是土壤细菌标记物。脂肪酸１６：１ω５ｃ，１８：１ω９ｃ，１８：２ω６ｃ和１８：３ω６ｃ是土壤真菌标记物。脂肪酸２０：０是

土壤原生动物标记物。脂肪酸１６：１ω５ｃ是土壤丛枝菌根真菌（ａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌｆｕｎｇｉ，ＡＭＦ）标记物
［３１］。

脂肪酸１０Ｍｅ１６：０，１０Ｍｅ１７：０，１０Ｍｅ１８：０和１０Ｍｅ２０：０是土壤放线菌标记物。脂肪酸ａ１１：０，ｉ１３：０，ａ１３：０，ｉ１４：０，

ａ１４：０，ｉ１５：０，ａ１５：０，ｉ１６：０，ａ１６：０，ｉ１７：０，ａ１７：０，ｉ１８：０，ａ１９：０和ｉ２２：０是土壤革兰氏阳性细菌（ｇｒａｍｐｏｓｉｔｉｖｅｂａｃ

ｔｅｒｉａ，Ｇ＋）。脂肪酸１６：１ω７ｃ，ｃｙ１７：０ω７ｃ，１７：１ω８ｃ，１８：１ω５ｃ，１８：１ω７ｃ和ｃｙ１９：０ω７ｃ是土壤革兰氏阴性细菌

（ｇｒａｍｎｅｇａｔｉｖｅｂａｃｔｅｒｉａ，Ｇ
－）。本研究中还包括了脂肪酸１６：０，１８：０，２２：０和２４：０。

１．３　统计分析

本研究计算了两个能够反映土壤微生物群落组成变化的比值，即土壤真菌与细菌的比值（Ｆ／Ｂ）和革兰氏阳

性细菌与革兰氏阴性细菌的比值（Ｇ＋／Ｇ－）；还计算了两个能够反映胁迫的比值，即（ｃｙ１７：０ω７ｃ＋ｃｙ１９：０ω７ｃ）／

（１６：１ω７ｃ＋１８：１ω７ｃ）和（ｉ１７：０＋ｉ１５：０）／（ａ１７：０＋ａ１５：０）
［３２］。在每一个围栏与放牧配对样地，利用ＣＡＮＯＣＯｆｏｒ

ｗｉｎｄｏｗｓ４．５（ＭｉｃｒｏｃｏｍｐｕｔｅｒＰｏｗｅｒ，Ｉｔｈａｃａ，ＵＳＡ）软件进行了冗余度分析（ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ）。Ｔ检

验被用来对比分析围栏与自由放牧对第一主轴和第二主轴的ＲＤＡ得分，ＰＬＦＡ总量，真菌含量，细菌含量，原生

动物含量，丛枝菌根真菌含量，放线菌含量，革兰氏阳性细菌含量，革兰氏阴性细菌含量，Ｆ／Ｂ，Ｇ＋／Ｇ－，（ｃｙ１７：

０ω７ｃ＋ｃｙ１９：０ω７ｃ）／（１６：１ω７ｃ＋１８：１ω７ｃ）和（ｉ１７：０＋ｉ１５：０）／（ａ１７：０＋ａ１５：０）。所有的统计显著性检验犘＜０．０５。

２　结果与分析

冬季放牧显著降低了高寒草原化草甸的水溶性有机氮，而对土壤有机碳、全氮、碳氮比、水溶性有机碳、硝态

氮和铵态氮都无显著影响（图１）。夏季放牧显著降低了高寒草原化草甸的硝态氮，而对土壤有机碳、全氮、碳氮

比、水溶性有机碳、水溶性有机氮和铵态氮都无显著影响（图１）。夏季放牧对典型高寒草甸的土壤有机碳、全氮、

碳氮比、水溶性有机碳、水溶性有机氮、硝态氮和铵态氮都无显著影响。

冬季放牧显著降低了高寒草原化草甸的土壤真菌含量、革兰氏阴性细菌含量、放线菌含量和原生动物含量，

趋于（犘＜０．１０）减少了土壤ＰＬＦＡ总量和细菌含量，而对革兰氏阳性细菌含量和丛枝菌根真菌含量无显著影响

（图２）。夏季放牧趋于（犘＜０．１０）减少了高寒草原化草甸的放线菌含量，而对高寒草原化草甸的土壤ＰＬＦＡ总

量、真菌含量、细菌含量、革兰氏阳性细菌含量、革兰氏阴性细菌含量、丛枝菌根真菌含量和原生动物含量都无显

著影响（图２）。相反，夏季放牧显著降低了典型高寒草甸的土壤ＰＬＦＡ总量、真菌含量、细菌含量、革兰氏阳性细

菌含量、革兰氏阴性细菌含量、放线菌含量、丛枝菌根真菌含量和原生动物含量（图２）。

夏季放牧显著增加了高寒草原化草甸和典型高寒草甸的土壤（ｃｙ１７：０ω７ｃ＋ｃｙ１９：０ω７ｃ）／（１６：１ω７ｃ＋

１８：１ω７ｃ），而冬季放牧则对高寒草原化草甸的土壤（ｃｙ１７：０ω７ｃ＋ｃｙ１９：０ω７ｃ）／（１６：１ω７ｃ＋１８：１ω７ｃ）无显著影响

（图３）。冬季放牧对高寒草原化草甸的土壤Ｆ／Ｂ、Ｇ＋／Ｇ－和（ｉ１７：０＋ｉ１５：０）／（ａ１７：０＋ａ１５：０）都无显著影响，夏季

放牧对高寒草原化草甸和高寒典型草甸的土壤Ｆ／Ｂ、Ｇ＋／Ｇ－和（ｉ１７：０＋ｉ１５：０）／（ａ１７：０＋ａ１５：０）也都无显著影响

（图３）。
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图１　藏北高原围栏与放牧条件下的高寒草原化草甸冬季牧场（犃犛犕犠犘）、高寒草原化草甸夏季牧场（犃犛犕犛犘）和典型高寒草甸

夏季牧场（犃犕犛犘）的（犪）土壤有机碳、（犫）全氮、（犮）碳氮比、（犱）水溶性有机碳、（犲）水溶性有机氮、

（犳）无机氮、（犵）硝态氮和（犺）铵态氮的对比

犉犻犵．１　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳（犪）狊狅犻犾狅狉犵犪狀犻犮犮犪狉犫狅狀，（犫）狋狅狋犪犾狀犻狋狉狅犵犲狀，（犮）狉犪狋犻狅狅犳狊狅犻犾狅狉犵犪狀犻犮犮犪狉犫狅狀狋狅狋狅狋犪犾狀犻狋狉狅犵犲狀，（犱）犱犻狊狊狅犾狏犲犱

狅狉犵犪狀犻犮犮犪狉犫狅狀，（犲）犱犻狊狊狅犾狏犲犱狅狉犵犪狀犻犮狀犻狋狉狅犵犲狀，（犳）犻狀狅狉犵犪狀犻犮狀犻狋狉狅犵犲狀，（犵）狀犻狋狉犪狋犲狀犻狋狉狅犵犲狀犪狀犱（犺）犪犿犿狅狀犻狌犿狀犻狋狉狅犵犲狀犫犲狋狑犲犲狀

狌狀犵狉犪狕犲犱犪狀犱犵狉犪狕犲犱狊狅犻犾狊犳狅狉犪狀犪犾狆犻狀犲狊狋犲狆狆犲犿犲犪犱狅狑犳狅狉狑犻狀狋犲狉狆犪狊狋狌狉犲（犃犛犕犠犘），犪狀犪犾狆犻狀犲狊狋犲狆狆犲犿犲犪犱狅狑犳狅狉

狊狌犿犿犲狉狆犪狊狋狌狉犲（犃犛犕犛犘）犪狀犱犪狀犪犾狆犻狀犲犿犲犪犱狅狑犳狅狉狊狌犿犿犲狉狆犪狊狋狌狉犲（犃犕犛犘）犻狀狋犺犲犖狅狉狋犺犲狉狀犜犻犫犲狋

　不同字母代表显著差异（犘＜０．０５）。下同。Ｔｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｅｔｔｅｒｓｍｅａｎｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔ犘＜０．０５ｌｅｖｅｌ．Ｔｈｅｓａｍｅｂｅｌｏｗ．

冗余度分析表明，围栏样方和放牧样方在排序图上可以明显的分开（图４）。具体而言，在高寒草原化草甸，

冬季放牧的样方分布在ＲＤＡ图的下部，而围栏的样方分布在ＲＤＡ图的上部（图４ａ）；在高寒草原化草甸，夏季放

牧的样方分布在ＲＤＡ图的右侧，而围栏的样方分布在ＲＤＡ图的左侧（图４ｂ）；在典型高寒草甸，夏季放牧的样方

分布在ＲＤＡ图的左侧，而围栏的样方分布在ＲＤＡ图的右侧（图４ｃ）。第一主轴分别解释了６５．８％、４５．５％和

７９．３％的高寒草原化草甸冬季牧场、高寒草原化草甸夏季牧场和典型高寒草甸夏季牧场的土壤ＰＬＦＡ（图４）。

第二主轴分别解释了２５．７％、２５．９％和１９．０％的高寒草原化草甸冬季牧场、高寒草原化草甸夏季牧场和典型高
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寒草甸夏季牧场的土壤ＰＬＦＡ（图４）。无机氮与水溶性有机氮分别显著解释了６２％和１６％的高寒草原化草甸冬

季牧场的土壤ＰＬＦＡ；硝态氮和水溶性有机碳分别解释了３６％和２３％的高寒草原化草甸夏季牧场的土壤ＰＬ

ＦＡ；硝态氮和水溶性有机碳分别解释了５４％和１４％的典型高寒草甸夏季牧场的土壤ＰＬＦＡ。围栏与冬季放牧

处理间的高寒草原化草甸的第二主轴得分有显著差异；围栏与夏季放牧处理间的高寒草原化草甸和典型高寒草

甸的第一主轴得分有显著差异；与围栏处理相比，夏季放牧趋于（犘＜０．１０）增加了高寒草原化草甸的第二主轴得

分（图５）。

图２　藏北高原围栏与放牧条件下的高寒草原化草甸冬季牧场（犃犛犕犠犘）、高寒草原化草甸夏季牧场（犃犛犕犛犘）和典型高寒草甸

夏季牧场（犃犕犛犘）的（犪）土壤总磷脂脂肪酸、（犫）真菌、（犮）细菌、（犱）革兰氏阳性细菌、（犲）革兰氏阴性

细菌、（犳）放线菌、（犵）丛枝菌根真菌和（犺）原生动物的对比

犉犻犵．２　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳狊狅犻犾（犪）狋狅狋犪犾犘犔犉犃，（犫）犳狌狀犵犻，（犮）犫犪犮狋犲狉犻犪，（犱）犵狉犪犿狆狅狊犻狋犻狏犲犫犪犮狋犲狉犻犪，（犲）犵狉犪犿狀犲犵犪狋犻狏犲犫犪犮狋犲狉犻犪，（犳）

犪犮狋犻狀狅犿狔犮犲狋犲狊，（犵）犪狉犫狌狊犮狌犾犪狉犿狔犮狅狉狉犺犻狕犪犾犳狌狀犵犻犪狀犱（犺）狆狉狅狋狅狕狅犪犫犲狋狑犲犲狀狌狀犵狉犪狕犲犱犪狀犱犵狉犪狕犲犱狊狅犻犾狊犳狅狉犪狀犪犾狆犻狀犲狊狋犲狆狆犲

犿犲犪犱狅狑犳狅狉狑犻狀狋犲狉狆犪狊狋狌狉犲（犃犛犕犠犘），犪狀犪犾狆犻狀犲狊狋犲狆狆犲犿犲犪犱狅狑犳狅狉狊狌犿犿犲狉狆犪狊狋狌狉犲（犃犛犕犛犘）犪狀犱犪狀犪犾狆犻狀犲

犿犲犪犱狅狑犳狅狉狊狌犿犿犲狉狆犪狊狋狌狉犲（犃犕犛犘）犻狀狋犺犲犖狅狉狋犺犲狉狀犜犻犫犲狋　
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图３　藏北高原围栏与放牧条件下的高寒草原化草甸冬季牧场（犃犛犕犠犘）、高寒草原化草甸夏季牧场（犃犛犕犛犘）和典型高寒草甸

夏季牧场（犃犕犛犘）的（犪）真菌与细菌的比、（犫）革兰氏阳性细菌与革兰氏阴性细菌的比、（犮）（犮狔１７：０ω７犮＋犮狔１９：０ω７犮）／

（１６：１ω７犮＋１８：１ω７犮）和（犱）（犻１７：０＋犻１５：０）／（犪１７：０＋犪１５：０）的对比

犉犻犵．３　犆狅犿狆犪狉犻狊狅狀狅犳狊狅犻犾（犪）狉犪狋犻狅狅犳犳狌狀犵犻狋狅犫犪犮狋犲狉犻犪，（犫）狉犪狋犻狅狅犳犵狉犪犿狆狅狊犻狋犻狏犲犫犪犮狋犲狉犻犪狋狅犵狉犪犿狀犲犵犪狋犻狏犲犫犪犮狋犲狉犻犪，（犮）

（犮狔１７：０ω７犮＋犮狔１９：０ω７犮）／（１６：１ω７犮＋１８：１ω７犮）犪狀犱（犱）（犻１７：０＋犻１５：０）／（犪１７：０＋犪１５：０）狌狀犵狉犪狕犲犱犪狀犱犵狉犪狕犲犱狊狅犻犾狊犳狅狉

犪狀犪犾狆犻狀犲狊狋犲狆狆犲犿犲犪犱狅狑犳狅狉狑犻狀狋犲狉狆犪狊狋狌狉犲（犃犛犕犠犘），犪狀犪犾狆犻狀犲狊狋犲狆狆犲犿犲犪犱狅狑犳狅狉狊狌犿犿犲狉狆犪狊狋狌狉犲（犃犛犕犛犘）

犪狀犱犪狀犪犾狆犻狀犲犿犲犪犱狅狑犳狅狉狊狌犿犿犲狉狆犪狊狋狌狉犲（犃犕犛犘）犻狀狋犺犲犖狅狉狋犺犲狉狀犜犻犫犲狋

　

图４　藏北高原（犪）高寒草原化草甸冬季牧场、（犫）高寒草原化草甸

夏季牧场和（犮）典型高寒草甸夏季牧场的冗余度分析

犉犻犵．４　犚犲犱狌狀犱犪狀犮狔犪狀犪犾狔狊犻狊（犚犇犃）狅犳狋犺犲狆犺狅狊狆犺狅犾犻狆犻犱犳犪狋狋狔犪犮犻犱（犘犔犉犃）

狆狉狅犳犻犾犲犪狊犲狓狆犾犪犻狀犲犱犫狔狊狅犻犾狅狉犵犪狀犻犮犮犪狉犫狅狀（犛犗犆），狋狅狋犪犾狀犻狋狉狅犵犲狀（犜犖），

狉犪狋犻狅狅犳犛犗犆狋狅犜犖（犆∶犖狉犪狋犻狅），犱犻狊狊狅犾狏犲犱狅狉犵犪狀犻犮犮犪狉犫狅狀（犇犗犆）犪狀犱

狀犻狋狉狅犵犲狀（犇犗犖），犻狀狅狉犵犪狀犻犮狀犻狋狉狅犵犲狀（犐犖），狀犻狋狉狅犵犲狀狀犻狋狉狅犵犲狀（犖犗３
－犖）

犪狀犱犪犿犿狅狀犻狌犿狀犻狋狉狅犵犲狀（犖犎４
＋犖）犻狀（犪）犪狀犪犾狆犻狀犲狊狋犲狆狆犲犿犲犪犱狅狑犳狅狉

狑犻狀狋犲狉狆犪狊狋狌狉犲，（犫）犪犾狆犻狀犲狊狋犲狆狆犲犿犲犪犱狅狑犳狅狉狊狌犿犿犲狉狆犪狊狋狌狉犲犪狀犱

（犮）犪犾狆犻狀犲犿犲犪犱狅狑犳狅狉狊狌犿犿犲狉狆犪狊狋狌狉犲犻狀狋犺犲犖狅狉狋犺犲狉狀犜犻犫犲狋
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图５　藏北高原（犪）高寒草原化草甸冬季牧场、（犫）高寒草原化草甸夏季牧场和（犮）典型高寒草甸

夏季牧场的冗余度分析第一主轴（犚犇犃１）和第二主轴（犚犇犃２）得分

犉犻犵．５　犚犲犱狌狀犱犪狀犮狔犪狀犪犾狔狊犻狊（犚犇犃）狊犮狅狉犲狊犻狀（犪）犪狀犪犾狆犻狀犲狊狋犲狆狆犲犿犲犪犱狅狑犳狅狉狑犻狀狋犲狉狆犪狊狋狌狉犲，（犫）犪犾狆犻狀犲狊狋犲狆狆犲犿犲犪犱狅狑犳狅狉

狊狌犿犿犲狉狆犪狊狋狌狉犲犪狀犱（犮）犪犾狆犻狀犲犿犲犪犱狅狑犳狅狉狊狌犿犿犲狉狆犪狊狋狌狉犲犻狀狋犺犲犖狅狉狋犺犲狉狀犜犻犫犲狋

　

３　讨论与结论

土壤无机氮与土壤ＰＬＦＡ组成显著相关，这与前人的研究一致。如赵帅等
［３３］在内蒙古针茅（犛狋犻狆犪）草原的

研究发现，土壤总ＰＬＦＡ、真菌、细菌和革兰氏阴性细菌含量随着土壤硝态氮含量的增加显著增加。土壤细菌主

导着土壤微生物群落组成，这与前人在青藏高原高寒草地的研究结果一致［１６１７］。

放牧降低了土壤微生物量，这与前人的很多研究结果一致。谭红妍等［３４］在呼伦贝尔草原的研究表明，放牧

降低了土壤总ＰＬＦＡ、细菌、革兰氏阴性细菌、腐生真菌和丛枝菌根真菌含量。赵帅等
［３３］在内蒙古３种类型的

（克氏针茅犛狋犻狆犪犽狉狔犾狅狏犻犻、贝加尔针茅犛狋犻狆犪犫犪犻犮犪犾犲狀狊犻狊和大针茅犛狋犻狆犪犵狉犪狀犱犻狊）针茅草原的研究发现，放牧显

著降低了土壤总ＰＬＦＡ、细菌和革兰氏阳性细菌含量。王蓓等
［１７］在四川红原县高寒草甸的研究表明，模拟放牧

（刈割＋牦牛粪便）减少了土壤真菌含量。邹雨坤等
［１９］在呼伦贝尔羊草典型草原的研究发现，放牧降低了土壤放

线菌含量。Ｆｒａｎｃｉｎｉ等
［３５］在斯堪的纳维亚半岛北部的极地草原的研究表明，放牧降低了土壤总ＰＬＦＡ和细菌含

量。Ｆｏｒｄ等
［３６］在英国沙丘草原的研究发现，放牧降低了土壤革兰氏阳性细菌的相对丰度。

放牧虽然没有影响土壤真菌与细菌比值以及土壤革兰氏阳性细菌与阴性细菌的比值，但是显著改变了高寒

草原化草甸和典型高寒草甸的土壤微生物群落，这与前人的研究结果一致。Ｊｉｒｏｕｔ等
［３７］在捷克共和国草原的研

究表明，虽然放牧没有显著改变土壤真菌与细菌的比值，但是显著改变了土壤真菌的群落组成。Ｆｏｒｄ等
［３６］在英

国沙丘草原和盐沼的研究发现，与围栏处理相比，放牧虽然显著改变了土壤微生物群落组成，但是对土壤真菌与

细菌的比值无显著影响。因此，即使土壤真菌与细菌的比值不发生变化，土壤微生物群落组成也很可能发生变

化。即在今后的研究中，不能仅仅通过土壤真菌与细菌比值的变化反映土壤微生物群落组成的变化。

放牧对土壤微生物量的影响与高寒草地类型有关，这与前人的研究一致。赵帅等［３３］在内蒙古针茅草原的研

究表明，虽然放牧增加了克氏针茅草原的土壤真菌与细菌的比值，但是降低了贝加尔针茅和大针茅草原的土壤真

菌与细菌的比值；放牧显著降低了贝加尔针茅和大针茅草原的土壤真菌含量，而对克氏针茅草原的土壤真菌含量

无显著影响；放牧显著增加了克氏针茅草原的革兰氏阴性细菌含量，而对贝加尔针茅和大针茅草原的革兰氏阴性

细菌含量无显著影响。

在高寒草原化草甸，冬季放牧与围栏处理间在第二主轴上有显著差异；与无机氮相比，水溶性有机氮与第二

主轴的相关性更强，放牧对水溶性有机氮的负效应越大，因此冬季放牧可能主要是通过干扰土壤水溶性有机氮进

而导致了高寒草原化草甸的土壤微生物群落组成的变化。在高寒草原化草甸，夏季放牧与围栏处理间在第一主

轴上有显著差异，在第二主轴上也存在一定差异；硝态氮与第一主轴的相关性较强，而水溶性有机碳与第二主轴

的相关性更强；夏季放牧显著影响了硝态氮而对水溶性有机碳无显著影响，因此夏季放牧可能主要是通过干扰土

壤硝态氮进而导致了高寒草原化草甸的土壤微生物群落组成的变化。在典型高寒草甸，夏季放牧与围栏处理间

在第一主轴上有显著差异；水溶性有机碳与第一主轴为正相关，而硝态氮与第一主轴为负相关；围栏处理的土壤

６７１ ＡＣＴＡＰＲＡＴＡＣＵＬＴＵＲＡＥＳＩＮＩＣＡ（２０１７） Ｖｏｌ．２６，Ｎｏ．１０



ＰＬＦＡ与第一主轴为正相关，而夏季放牧处理的土壤ＰＬＦＡ与第一主轴为负相关；夏季放牧趋于减少了土壤硝态

氮和水溶性有机碳，因此夏季放牧可能主要是通过干扰土壤水溶性有机碳进而导致了典型高寒草甸的土壤微生

物群落组成的变化。

综上，放牧减少了土壤微生物量，改变了土壤微生物群落组成。与夏季放牧相比，冬季放牧对土壤微生物群

落的影响更大。与高寒草原化草甸相比，夏季放牧对典型高寒草甸的土壤微生物群落影响更大。
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