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摘　 要　 以不同放牧方式下那曲高寒草甸为研究对象，通过比较土壤化学性质和土壤磷脂脂
肪酸（ＰＬＦＡ）研究土壤微生物群落结构的变化．结果表明： 土壤化学性质（总有机碳、全磷和硝
态氮含量）和微生物生物量碳总体表现为休牧 ７ 年＞自由放牧＞禁牧；除真菌细菌比外，土壤
ＰＬＦＡ 总值、细菌 ＰＬＦＡ 值、真菌 ＰＬＦＡ 值、革兰氏阴性菌和革兰氏阳性菌 ＰＬＦＡ 值均表现为休
牧 ７ 年＞禁牧 ５ 年＞自由放牧＞禁牧 ７ 和 ９ 年．主成分分析（ＰＣＡ）表明：第 １ 主成分（ＰＣ１ ＝
７４．６％）主要由单烯脂肪酸、多烯脂肪酸、支链饱和脂肪酸组成；第 ２ 主成分（ＰＣ２ ＝ １３．２％）主
要由直链脂肪酸和部分单烯脂肪酸组成．土壤微生物生物量碳（ＭＢＣ）和 ＰＬＦＡ 总值之间有较
好的相关性．与禁牧方式相比，休牧最适宜于那曲高寒草甸健康稳定，轻度放牧也有利于高寒
草甸的稳定．
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　 　 在人类过度放牧和自然因素的双重影响下，青
藏高原高寒草地退化严重，严重影响了当地社会、经
济和生态环境的可持续发展［１］ ．更深层次的草地退

化表现在其土壤环境的退化，由于土壤微生物对土

壤环境条件的变化非常敏感［２－３］，因此土壤微生物

群落结构的变化可作为衡量草地生态环境功能的指

标，也能够较好地指示草地生态系统的健康变化［４］ ．
为研究土壤复杂群落中的微生物多样性，磷脂

脂肪酸（ＰＬＦＡ）生物标记方法被广泛应用于生态学

研究中［５－８］ ．由于 ＰＬＦＡ 具有结构多样性和生物学特

异性［９－１１］，是特别有效的生物标记物，可用于了解微

生物群落结构［１２－１５］ ．近年来，对草地生态系统土壤

微生物多样性研究主要集中在放牧方式下生态因子

影响［１６］、微生物数量和时空分布变化等［１６－１８］ ．以往

研究对不同放牧方式下的土壤微生物多样性和群落

结构变化的报道相对较少，且研究区域主要集中于

温带草原［１９－２０］，而对青藏地区高寒草甸的研究鲜有

报道．
那曲地区位于西藏自治区北部，草地总面积约

占全区土地总面积的 ９４．４％，是西藏自治区的主要

畜牧基地之一［２１］ ．过度放牧等因素使得该地区草甸

土壤退化十分严重［２２］ ．本研究的目的是通过了解不

同放牧方式下土壤 ＰＬＦＡ 变化情况，揭示土壤微生

物多样性和群落变化对不同土地管理方式的响应，
为那曲地区高寒草甸生态系统利用保护和恢复重建

提供基础数据．

１　 研究地区与研究方法

１􀆰 １　 研究区概况

那曲地区位于西藏自治区冈底斯山和念青唐古

拉山以北地区（３０°２７′—３５°３９′ Ｎ，８３°４′—９５°１０′ Ｅ）．
土地总面积为 ４４．６ 万 ｋｍ２，其中草地总面积为 ４２．１
万 ｋｍ２，占那曲地区土地总面积的 ９４．４％．草地生态

系统是该地区最重要和面积最大的生态系统，主要

以高寒草原和高寒草甸类草地为主［２１－２３］ ．
研究区平均海拔在 ４５００ ｍ 以上，年均温在

－２．８～１．６ ℃，年降水量在 ２４７．３～５１３．６ ｍｍ［２４］，年蒸

发量在 １５００～２３００ ｍｍ，由东南向西北逐渐增大［２５］ ．
植被以矮生嵩草（Ｋｏｂｒｅｓｉａ ｈｕｍｉｌｉｓ）为建群种，常见

的伴生种主要有早熟禾 （Ｐｏａ ａｎｎｕａ）、高原毛茛

（Ｒａｎｕｎｃｕｌｕｓ ｔａｎｇｕｔｉｃａ）、二裂委陵菜（Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ｂｉｆｕｒ⁃
ｃａ）、鹅观草（Ｒｏｅｇｎｅｒｉａ ｔｓｕｋｕｓｈｉｅｎｓｉｓ）等［２１］ ．
１􀆰 ２　 样地设置及样品采集

样地位于那曲地区那曲县（３１．４４° Ｎ，９２．０２° Ｅ）．

调查时间在 ２０１３ 年 ８ 月 ２１—２９ 日，选取 ５ 种放牧

方式草地进行调查，分别是牧民轻度放牧样地（自
由放牧，ＦＭ）、２００４ 年起禁牧样地（禁牧 ９ 年，ＪＭ９）、
２００６ 年起禁牧样地（禁牧 ７ 年，ＪＭ７）、２００８ 年起禁

牧样地（禁牧 ５ 年，ＪＭ５）和 ２００６ 年起进行夏季禁

牧、冬季放牧的季节性放牧即休牧样地（休牧 ７ 年，
ＸＭ７）． ２００４ 年那曲地区植被土壤调查数据中，该区

域草地属于中度退化程度且无鼠害，土壤质地为轻

壤土，草地利用方式为自然状态放牧利用［２２］ ．
每种放牧方式的草地中，均设置 ４ 个样地作为

重复，共计 ２０ 个样地．每个样地内随机选取 ５ 个点，
去除表面植被，用直径为 ５ ｃｍ 的土钻钻取 ０～１５ ｃｍ
的土壤，混匀过 ２ ｍｍ 筛以除去石头、根系以及土壤

动植物．土壤样品冷藏后带回实验室于－１８ ℃冷冻

保存，以备室内分析．
１􀆰 ３　 土壤化学性质、土壤微生物生物量碳测定和

ＰＬＦＡ 分析

土壤铵态氮（ＮＨ４
＋ ⁃Ｎ）以及硝态氮（ＮＯ３

－ ⁃Ｎ）使
用离子色谱仪测定；土壤总有机碳（ＴＯＣ）使用重铬

酸钾氧化⁃外加热法测定；土壤全氮（ＴＮ）采用元素

分析仪测定；土壤全磷（ＴＰ）为土样经消解后由光谱

仪测定．土壤微生物生物量碳（ＭＢＣ）采用氯仿熏蒸

法测定．
ＰＬＦＡ 分析方法如下：称取相当于 ８．０ ｇ 干土的新

鲜土样，使用 Ｂｌｉｇｈ⁃Ｄｙｅｒ 提取液提取磷脂脂肪酸，采
用 ＨＰ６８９０ 气相色谱 ＨＰ５９７３ 质谱联用仪（ＧＣ⁃ＭＳ）进
行分析［２５］ ．以往研究表明，表征细菌的 ＰＬＦＡ 可通过

ｉ１４ ∶ ０、 ｉ１５ ∶ ０、ａ１５ ∶ ０、１６ ∶ ０、 ｉ１６ ∶ ０、１６ ∶ １ｗ５ｃ、
１６ ∶ １ｗ７ｃ、１６ ∶ １ｗ９ｃ、１６ ∶ １ ２ＯＨ、１７ ∶ ０、ｉ１７ ∶ ０、ａ１７ ∶ ０、
ｃｙ１７ ∶ ０、１７ ∶ １ｗ８ｃ、 １８ ∶ ０、 １８ ∶ ０ ２ＯＨ、 １８ ∶ １１、
１８ ∶ １ｗ７ｃ、ｃｙ１９ ∶ ０ 含量估算［２６－３０］；表征真菌的 ＰＬＦＡ
可通过 １８ ∶ １ｗ９ｃ、１８ ∶ ２ｗ６，９ｃ 的含量估算［２９］；表征

放线菌的 ＰＬＦＡ 可通过 １０Ｍｅ１７ ∶ ０ 和 １０Ｍｅ１８ ∶ ０
的含量估算［３０］ ．表征革兰氏阳性菌的 ＰＬＦＡ 可通过

ｉ１４ ∶ ０、ｉ１５ ∶ ０、ａ１５ ∶ ０、ｉ１６ ∶ ０、ｉ１７ ∶ ０、ａ１７ ∶ ０ 的含

量估算，而表征革兰氏阴性细菌的 ＰＬＦＡ 可通过

１６ ∶ １ｗ５ｃ、１６ ∶ １ｗ７ｃ、１６ ∶ １ｗ９ｃ、ｃｙ１７ ∶ ０、１７ ∶ １ｗ８ｃ、
１８ ∶ ０ ２ＯＨ、１８ ∶ １ｗ５ｃ、１８ ∶ １ｗ７ｃ、１８ ∶ １ｗ９ｃ、ｃｙ１９ ∶ ０
的含量估算［３１］ ．真菌与细菌的 ＰＬＦＡ 值比可由真菌

ＰＬＦＡ 细菌 ＰＬＦＡ 的比值得出［３２］ ．
１􀆰 ４　 数据分析

对数据重复值 （ ｎ ＝ ４） 进行单因素方差分析

（ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ），对不同放牧方式下各指标值进

行差异显著性检验（α＝ ０．０５）以及相关性分析，采用

９９２２８ 期　 　 　 　 　 　 　 　 　 牛　 磊等： 西藏那曲地区高寒草甸不同放牧方式下土壤微生物群落结构特征　 　 　 　



ＳＰＳＳ １２．０ 软件进行上述分析． 采用 ＣＡＮＯＣＯ ４．５ 软

件对 ＰＬＦＡ 数据进行主成分分析（ＰＣＡ），使用 Ｓｉｇ⁃
ｍａＰｌｏｔ １２．５ 软件作图．

２　 结果与分析

２􀆰 １　 不同放牧方式下土壤化学性质和土壤微生物

生物量碳

由表 １ 可见，不同放牧方式下样地的土壤基本

化学性质呈现一定的规律．总体上除了 ＮＨ４
＋ ⁃Ｎ 外，

样地土壤化学性质含量表现为休牧 ７ 年＞自由放牧

＞禁牧．土壤 ＭＢＣ 含量在 １９５．４ ～ ４７１．４ ｍｇ·ｋｇ－１，而
休牧 ７ 年与自由放牧差异不显著，但显著高于禁牧

处理；自由放牧与禁牧 ９ 和 ７ 年差异不显著，但与禁

牧 ５ 年差异显著，不同禁牧处理土壤 ＭＢＣ 含量差异

不显著．ＴＯＣ 在 １２．４～２６．８ ｇ·ｋｇ－１，禁牧 ５ 年的土壤

ＴＯＣ 含量与其他放牧方式之间差异显著，而其他管

理方式之间差异不显著．土壤 ＮＨ４
＋ ⁃Ｎ 含量在 ３．０ ～

４．４ ｍｇ·ｋｇ－１，不同管理方式之间差异不显著． 土壤

ＮＯ３
－ ⁃Ｎ 含量在 ０．５～８．６ ｍｇ·ｋｇ－１，自由放牧与其他

管理方式之间差异显著，而其他管理方式之间差异

不显著． 土壤 ＴＰ 含量在 ０．２６～０．３３ ｇ·ｋｇ－１，休牧与

自由放牧差异不显著，但与禁牧 ５、７ 和 ９ 年差异显

著；自由放牧与禁牧 ９ 年差异显著，但与禁牧 ７ 和 ５
年差异不显著，禁牧管理方式之间差异不显著．
２􀆰 ２　 不同放牧方式下土壤 ＰＬＦＡ 分析

不同放牧方式下土壤共检测出 ２４ 种土壤 ＰＬＦＡ
标记的磷脂脂肪酸（图 １）．由表 ２ 可以看出，土壤

ＰＬＦＡ 以 ７ 种单烯脂肪酸和 ８ 种支链饱和脂肪酸以

及 ３ 种直链饱和脂肪酸为主，相对含量分别占总量

的 ３４．２％～４３．５％、２４．９％ ～３４．５％和 １８．０％ ～ １９．６％．
还有 ２ 种环丙烷脂肪酸和 ２ 种双烯脂肪酸以及

２ 种羟基脂肪酸被检测出．禁牧 ９ 年没有检测到

２０ ∶ ４ｗ６，９，１２，１５ｃ，禁牧 ７ 年没有检测到１８ ∶ ０ ２ＯＨ．
在 ２４ 种 ＰＬＦＡ 标记的磷脂脂肪酸中 １６ ∶ ０、１８ ∶ １ｗ９ｃ
和 １８ ∶ １ｗ７ｃ 含量很高，分别占 ＰＬＦＡ 总量的 １４．５％～
１５．３％、８．５％～１０．８％和 １０．６％～１１􀆰 ０％．

对自由放牧、禁牧 ９ 年、禁牧 ７ 年、禁牧 ５ 年和

休牧 ７ 年样地土壤 ＰＬＦＡ 进行分析．从图 ２ 可以看

出，除真菌 ／细菌外，土壤 ＰＬＦＡ 均是休牧 ７ 年＞禁牧

５ 年＞自由放牧＞禁牧 ７ 和 ９ 年．土壤 ＰＬＦＡ 总值为

９􀆰 ５～１７．７ ｎｍｏｌ·ｇ－１，休牧 ７ 年的 ＰＬＦＡ 总值分别比自

由放牧和禁牧９、７和５年多５２．６％、７９􀆰 ２％、８５􀆰 ４％

表 １　 高寒草甸不同放牧方式 ０～ １５ ｃｍ 土壤性质和土壤微生物生物量碳
Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ＭＢＣ ｉｎ ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗ ｓｏｉｌｓ ｗｉｔｈｉｎ ０－１５ ｃｍ ｄｅｐｔｈ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｚｉｎｇ ｓｔｙｌｅｓ

土壤化学性质
Ｓｏｉｌ ｂａｓｉｃ ｐｒｏｐｅｒｔｙ

放牧方式 Ｇｒａｚｉｎｇ ｓｔｙｌｅ
ＦＭ ＪＭ９ ＪＭ７ ＪＭ５ ＸＭ７

微生物生物量碳 ＭＢＣ （ｍｇ·ｋｇ－１） ３８６．９±６１．９ａｂ ２３２．２±５０．２ｂｃ ２７５．７±４８．７ｂｃ １９５．４±３３．３ｃ ４７１．４±７９．７ａ
总有机碳 ＴＯＣ （ｇ·ｋｇ－１） ２２．０±１．６ａ ２０．７±２．４ａ ２４．３±３．６ａ １２．４±１．７ｂ ２６．８±３．０ａ
铵态氮 ＮＨ４

＋ ⁃Ｎ （ｍｇ·ｋｇ－１） ３．０±０．６ａ ４．２±０．９ａ ３．４±０．６ａ ２．８±０．６ａ ４．４±０．３ａ
硝态氮 ＮＯ３

－ ⁃Ｎ （ｍｇ·ｋｇ－１） ８．６±０．９ａ ２．３±１．５ｂ ０．５±０．１ｂ ０．８±０．２ｂ ０．７±０．１ｂ
全磷 ＴＰ （ｇ·ｋｇ－１） ０．３１±０．０１ａｃ ０．２６±０．０２ｂ ０．２９±０．０２ｂｃ ０．２８±０．００ｂｃ ０．３３±０．０１ａ
同行不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｒｏｗ ｍｅａｎｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｔ ０．０５ ｌｅｖｅｌ． ＦＭ： 自由放牧 Ｆｒｅｅ ｇｒａ⁃
ｚｉｎｇ； ＪＭ９： 禁牧 ９ 年 ９⁃ｙｅａｒ ｇｒａｚｉｎｇ ｐｒｏｈｉｂｉｔｉｏｎ； ＪＭ７： 禁牧 ７ 年 ７⁃ｙｅａｒ ｇｒａｚｉｎｇ ｐｒｏｈｉｂｉｔｉｏｎ； ＪＭ５： 禁牧 ５ 年 ５⁃ｙｅａｒ ｇｒａｚｉｎｇ ｐｒｏｈｉｂｉｔｉｏｎ； ＸＭ７： 休牧 ７ 年
７⁃ｙｅａｒ ｒｅｓｔ ｇｒａｚｉｎｇ． 下同 Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ．

表 ２　 高寒草甸不同放牧方式 ０～ １５ ｃｍ 土壤 ＰＬＦＡ 类型及比例
Ｔａｂｌｅ ２　 ＰＬＦＡｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ （％） ｏｆ ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗ ｓｏｉｌｓ ｗｉｔｈｉｎ ０－１５ ｃｍ ｄｅｐｔｈ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｚｉｎｇ ｓｔｙｌｅｓ

ＰＬＦＡｓ 高寒草甸放牧方式 Ｇｒａｚｉｎｇ ｓｔｙｌｅ ｉｎ ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗ
ＦＭ ＪＭ９ ＪＭ７ ＪＭ５ ＸＭ７

直链饱和脂肪酸 数量 Ｎｕｍｂｅｒ ３ ３ ３ ３ ３
Ｓａｔｕｒａｔｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ％ １８．０±０．６ １９．６±０．２ １８．４±０．６ １９．０±０．６ １８．７±０．４
单烯脂肪酸 数量 Ｎｕｍｂｅｒ ７ ７ ７ ７ ７
Ｍｏｎｏｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ％ ３８．０±０．５ ３３．０±０．９ ３４．２±０．９ ４３．５±０．２ ３７．７±０．４
多烯脂肪酸 数量 Ｎｕｍｂｅｒ ２ １ ２ ２ ２
Ｐｏｌｙｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ％ ４．７±０．４ ４．３±０．７ ５．３±１．０ ６．９±０．６ ５．８±１．０
支链饱和脂肪酸 数量 Ｎｕｍｂｅｒ ８ ８ ８ ８ ８
Ｂｒａｎｃｈｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ％ ３１．４±０．７ ３４．５±０．８ ３２．８±１．９ ２４．９±０．７ ３０．１±０．８
环丙烷脂肪酸 数量 Ｎｕｍｂｅｒ ２ ２ ２ ２ ２
Ｃｙｃｌｏ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ％ ６．１±０．２ ６．５±０．３ ７．５±０．４ ４．６±０．２ ６．１±０．３
羟基脂肪酸 数量 Ｎｕｍｂｅｒ ２ ２ １ ２ ２
Ｈｙｄｒｏｘｙ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ％ １．８±０．７ ２．２±０．２ １．９±０．３ １．１±０．１ １．６±０．４

００３２ 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 应　 用　 生　 态　 学　 报　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 ２６ 卷



图 １　 高寒草甸不同放牧方式土壤微生物 ＰＬＦＡ 图谱
Ｆｉｇ．１ 　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡ ｐｒｏｆｉｌｅｓ ｏｆ ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗ ｕｎｄｅｒ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｚｉｎｇ ｓｔｙｌｅｓ．
ＦＭ： 自由放牧 Ｆｒｅｅ ｇｒａｚｉｎｇ； ＪＭ９： 禁牧 ９ 年 ９⁃ｙｅａｒ ｇｒａｚｉｎｇ ｐｒｏｈｉｂｉｔｉｏｎ；
ＪＭ７： 禁牧 ７ 年 ７⁃ｙｅａｒ ｇｒａｚｉｎｇ ｐｒｏｈｉｂｉｔｉｏｎ； ＪＭ５： 禁牧 ５ 年 ５⁃ｙｅａｒ ｇｒａ⁃
ｚｉｎｇ ｐｒｏｈｉｂｉｔｉｏｎ； ＸＭ７： 休牧 ７ 年 ７⁃ｙｅａｒ ｒｅｓｔ ｇｒａｚｉｎｇ． 下同 Ｔｈｅ ｓａｍｅ
ｂｅｌｏｗ．

和 １７．９％．土壤细菌 ＰＬＦＡ 值为 ７．４～１３．７ ｎｍｏｌ·ｇ－１，
休牧 ７ 年的细菌 ＰＬＦＡ 值分别比自由放牧和禁牧 ９、

７ 和 ５ 年多 ４９．９％、７５．２％、８６．０％和 １６．９％．土壤真菌

ＰＬＦＡ 值为 １．５～２．９ ｎｍｏｌ·ｇ－１，休牧 ７ 年的真菌 ＰＬ⁃
ＦＡ 值分别比自由放牧和禁牧 ９、７ 和 ５ 年多 ５９．２％、
９４．２％、８６．６％和 ７．２％．土壤革兰氏阴性菌 ＰＬＦＡ 值

为 ３．９～７．８ ｎｍｏｌ·ｇ－１，其中休牧 ７ 年的革兰氏阴性

菌 ＰＬＦＡ 值分别比自由放牧和禁牧 ９、７ 和 ５ 年多

４９．５％、９８．０％、９５．１％和 ７．５％．休牧 ７ 年和禁牧 ５ 年

土壤 ＰＬＦＡ 总值、土壤细菌 ＰＬＦＡ 值、土壤真菌 ＰＬ⁃
ＦＡ 值和土壤革兰氏阴性菌 ＰＬＦＡ 值显著高于自由

放牧、禁牧 ９ 和 ７ 年．而休牧 ７ 年和禁牧 ５ 年之间

ＰＬＦＡ 数值差异不显著，同样自由放牧、禁牧 ９ 年和

７ 年之间 ＰＬＦＡ 数值差异也不显著．土壤中革兰氏阳

性菌 ＰＬＦＡ 值为 ２．５ ～ ４．３ ｎｍｏｌ·ｇ－１，休牧 ７ 年的革

兰氏阳性菌 ＰＬＦＡ 值分别比自由放牧和禁牧 ９、７ 和

５ 年多 ４３．６％、５３．４％、７３．８％和 ３４．３％，其中休牧 ７
年与其他管理方式差异显著，而禁牧 ５ 年只与禁牧

７ 年差异显著，自由放牧与禁牧 ９、７ 年之间无显著

差异．土壤中真菌细菌含量比为 ０．１８７ ～ ０．２２７，各种

管理方式之间没有显著差异．
２􀆰 ３　 不同放牧方式下土壤微生物群落结构

对自由放牧、禁牧 ９ 年、禁牧 ７ 年、禁牧 ５ 年和

休牧 ７ 年样地土壤的 ２３ 种土壤 ＰＬＦＡ 进行主成分

分析，发现第 １ 主成分（ＰＣ１）和第 ２ 主成分（ＰＣ２）
合计达到土壤微生物群落组成的 ８７．８％（图 ３），其
余 １２．２％为其他种类微生物． ＰＣ１ 主要由单烯脂肪

酸、多烯脂肪酸、支链饱和脂肪酸组成，共占微生物

群落结构变异的７４．６％，其中１６ ∶ １ｗ５ｃ、１６ ∶ １ｗ７ｃ、

表 ３　 土壤基本化学性质和土壤微生物生物量碳与 ＰＬＦＡ
相关分析
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ＰＬＦＡｓ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｓｏｉｌ
ｂａｓｉｃ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ， ＭＢＣ
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图 ２　 不同放牧方式 ０～１５ ｃｍ 土壤微生物 ＰＬＦＡ 指标
Ｆｉｇ．２　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡｓ ｉｎ ｓｏｉｌｓ ｗｉｔｈｉｎ ０－１５ ｃｍ ｄｅｐｔｈ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｚｉｎｇ ｓｔｙｌｅｓ．

图 ３　 不同放牧方式 ０ ～ １５ ｃｍ 土壤微生物 ＰＬＦＡ 结构主成
分分析
Ｆｉｇ．３ 　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡｓ
ｗｉｔｈｉｎ ０－１５ ｃｍ ｄｅｐｔｈ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｚｉｎｇ ｓｔｙｌｅｓ．

１６ ∶ １ｗ９ｃ、ａ１７ ∶ ０、 ｉ１６ ∶ ０、１８ ∶ ２ｗ６，９ 含量较高．
ＰＣ２ 主要由直链脂肪酸和部分单烯脂肪酸组成，共
占微生物群落结构变异的 １３．２％，其中 １８ ∶ ０、７ ∶ ０、
１７ ∶ １ｗ８ｃ 等含量较高．

不同放牧方式下土壤微生物 ＰＬＦＡ 在主成分分

析图坐标轴上的分布差异较大（图 ３），表明 ＰＣ１ 主

要是由禁牧 ５ 年、禁牧 ７ 年和禁牧 ９ 年的 ＰＬＦＡ 种

类和数量决定，ＰＣ２ 主要由休牧 ７ 年的 ＰＬＦＡ 种类

和数量决定．即 ＰＣ１ 可代表不同禁牧时间对土壤微

生物群落结构的影响，ＰＣ２ 可代表休牧 ７ 年对土壤

微生物群落结构的影响．根据主成分 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 的

贡献值，发现禁牧 ５、７ 和 ９ 年对土壤微生物群落结

构的影响程度明显高于休牧 ７ 年．
２􀆰 ４　 不同放牧方式下土壤微生物生物量碳和土壤

化学性质与 ＰＬＦＡ 的相关性

对本研究区土壤 ＭＢＣ 含量与土壤 ＰＬＦＡ 值进

行比较，发现二者在不同放牧方式下的变化规律存

在差异． 土壤 ＭＢＣ 含量表现为：休牧 ７ 年＞自由放

牧＞禁牧 ５ 年．ＰＬＦＡ 值表现为：休牧 ７ 年＞禁牧 ５ 年＞
自由放牧． 由表 ３ 可以看出，土壤ＭＢＣ 含量与 ＰＬＦＡ
总值、细菌 ＰＬＦＡ 值和放线菌 ＰＬＦＡ 值、革兰氏阳性

菌 ＰＬＦＡ 值分别呈显著相关．氯仿蒸熏法和 ＰＬＦＡ 法

之间有很好的一致性，这表明在不同放牧方式下土

壤 ＭＢＣ 含量可以表征西藏那曲草甸微生物结构变

化．土壤 ＴＯＣ 含量和 ＴＰ 含量与放线菌ＰＬＦＡ值呈显

著正相关．
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３　 讨　 　 论

土壤理化性质是土壤肥力的基础［３３］ ．研究发

现，禁牧对退化的草地土壤的恢复作用，容易发生在

沙地、坡地、干旱区等环境下［３４］ ．但有研究认为，禁
牧对草地土壤有负面效应，比如对未退化的草地长

时间禁牧使枯落物大量积累进而影响草地生态系统

的物质能量循环．这与本研究中禁牧（包括禁牧 ５
年、禁牧 ７ 年、禁牧 ９ 年）土壤 ＴＯＣ（除禁牧 ７ 年）、
土壤 ＮＯ３

－ ⁃Ｎ 和 ＴＰ 指标小于自由放牧一致，原因可

能是禁牧草地凋落物过多导致碳循环不畅［３５］ ．有研

究发现，放牧对土壤有机碳、土壤可利用氮、土壤磷

等土壤化学性质有负面作用或者无明显作用［３６－３８］ ．
但也有研究表明，放牧对土壤化学性质的增加有促

进作用［３９］，这与本研究自由放牧土壤化学性质指标

大于禁牧一致，主要原因可能是合理放牧导致牧草

增加或者导致植物组成变化，有机质生产能力和碳

沉积量提高，氮磷转化率增加［４０］ ．有研究指出，休牧

对草原恢复和土壤理化性质有正面作用［３４］，与本研

究中休牧 ７ 年土壤化学性质指标（除土壤 ＮＯ３
－ ⁃Ｎ）

高于放牧和禁牧的结论一致，可能是由于休牧 ７ 年

控制了家畜的放牧时间和强度，保证草地植被的良

性发展以及群落结构优化，使土壤环境改善［４１］ ．
土壤 ＭＢＣ 是土壤有机质和养分转化与循环的

动力［４２］，又可作为土壤中植物有效养分的储备库，
对土壤环境条件变化极为敏感［４３］ ．本研究表明，不
同放牧方式那曲草甸土壤 ＭＢＣ 含量差异显著，表现

为休牧＞自由放牧＞禁牧．有研究发现，放牧可以使草

原土壤 ＭＢＣ 含量减少［４４］ ．但有研究指出，放牧使高

原草原土壤微生物生物量碳、氮增加［４５］，本研究中

土壤 ＭＢＣ 值为自由放牧＞禁牧，原因可能是适度放

牧刺激植物根系分泌更多的活性碳，为微生物生长

提供能源，促进土壤养分循环［４６］ ．
目前，ＰＬＦＡ 分析广泛应用在土壤微生物多样

性研究中，ＰＬＦＡ 是磷脂的构成成分，ＰＬＦＡ 可揭示

特定生物种群的存在和丰度［４］ ．本研究中，休牧 ７ 年

的 ＰＬＦＡ 总值、细菌 ＰＬＦＡ 值和真菌 ＰＬＦＡ 值均显著

高于自由放牧、禁牧（包括禁牧 ５ 年、禁牧 ７ 年、禁牧

９ 年）．ＰＬＦＡ 与土壤 ＭＢＣ 表现出一致的变化特征，
土壤 ＭＢＣ 含量与 ＰＬＦＡ 的显著相关性在前人文献

中已有报道［２０，４７］ ．本研究表明了 ＰＬＦＡ 作为微生物

量表征的可靠性．
对草地实行围封禁牧是当前退化草地恢复与重

建的重要措施之一，根据兼顾畜牧业发展和草地生

态系统健康的可持续性原则，草地禁牧要有一定的

封育期限［３４］ ．封育期的长短主要根据草地退化程度

和恢复状况而定［４８］ ．有学者对退化草地的禁牧时间

进行研究并得出了一些结论，比如对重度退化草地

采用禁牧围封方式 ８ 年后，植物群落能得到较好的

恢复［４９］ ．本研究中，禁牧 ５ 年的 ＰＬＦＡ 值最高，这与

在同一块试验样地的关于生物多样性和生物量的研

究得出禁牧 ５ 年达到其生产潜力峰值的观点一

致［２１］ ． 但禁牧 ７ 年土壤 ＭＢＣ 值、ＴＯＣ、ＴＰ 含量最高．
土壤 ＰＬＦＡ、生物多样性和生物量与土壤 ＭＢＣ 最高

值出现年份不同，可能是由于土壤系统本身的复杂

性、分布不均匀和相对于植被反应的滞后性导致

的［５０］ ．
土壤真菌细菌含量比可以反映真菌和细菌的相

对变化范围和相对丰富程度［５１］ ．有研究认为，土壤

真菌细菌比越高土壤生态系统稳定程度越高［５２］ ．本
研究中，禁牧方式中禁牧 ５ 年的真菌细菌比最高，说
明禁牧 ５ 年生态系统的稳定程度较禁牧 ７ 和 ９ 年要

高．前人关于不同放牧方式下真菌细菌比的研究结

论不同，有人认为围封禁牧样地的真菌与细菌比要

高于自由放牧［１９，４７］，而有些持相反观点［５３］，原因可

能是放牧强度和禁牧周期存在差异．本研究主要通

过对 ＰＬＦＡ 主成分贡献值进行分析，发现禁牧对土

壤微生物群落结构的影响程度明显高于休牧 ７ 年，
这说明不同利用方式不仅影响微生物生物量，也明

显影响微生物群落结构．
对西藏那曲地区高寒草甸进行科学的利用和保

护，需要深入了解自由放牧、禁牧和休牧各种方式对

高寒草甸健康程度的影响．本研究从土壤理化性质、
土壤微生物生物量碳和土壤 ＰＬＦＡ 的角度综合考虑

不同放牧方式下高寒草甸的土壤情况，认为休牧和

适度放牧（轻度自由放牧）有利于高寒草甸生态系

统的健康与稳定，而禁牧不利于高寒草甸的健康发

展．比较禁牧时间对高寒草甸的影响，认为禁牧 ５ 年

可达到生产潜力峰值．
土壤酸碱性对微生物群落的数量和结构特征影

响显著．不同土壤微生物群落的最适 ｐＨ 范围不同，
细菌和放线菌适宜中性和碱性土壤，真菌则适宜于

酸性土壤［５４］ ．在 ｐＨ ５ ～ ８ 范围内微生物数量会随着

ｐＨ 值的升高而增加，但是 ｐＨ 值过低或者过高对绝

大多数微生物不适宜［５５］ ．有研究指出，随着土壤氮

添加量的增加，土壤 ｐＨ 值显著下降，但土壤ＰＬＦＡ
值呈上升趋势，这可能是由于氮添加对土壤微生物

的促进作用大于抑制作用［５６］ ．也有学者对不同耕作
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方式下土壤酶活性和 ＰＬＦＡ 研究指出，ｐＨ 值在深

松、翻耕等耕作方式下没有显著差异［８］ ．本研究未讨

论不同放牧方式下土壤微生物群落结构与土壤酸碱

性的关系，今后可对土壤酸碱性进行长期测定．
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