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摘要：对三江源区不同退化演替阶段的高寒草甸土壤酶活性和微生物群落结构进行分析，结果表明：１）土壤微生物

种类和数量并不随着高寒草甸的退化而降低，而是在中度退化阶段达到最高；２）不同退化演替过程，中度退化阶段

土壤微生物的结构更加复杂；３）不同土层中，０～１０ｃｍ土壤微生物的多样性更加丰富，其群落结构能更好地适应外

界环境的变化；４）５种土壤酶的酶活性均随土层深度的增加而显著降低（Ｐ＜０．０５）。在不同退化演替阶段，碱性磷

酸酶的活性随演替的进行而显著降低（Ｐ＜０．０５）；蛋白酶和多酚氧化酶的酶活性最大值出现在中度退化演替阶段，

最小值则在未退化阶段（原生植被）出现；蔗糖酶和脲酶活性在４个演替阶段中均无显著变化（Ｐ＞０．０５）。不同酶

活性对外界环境变化敏感性不同，蛋白酶、碱性磷酸酶和多酚氧化酶具有较高的敏感性，而脲酶和蔗糖酶活性的敏

感性较低；５）土壤酶活性与土壤微生物在高寒草甸不同退化演替阶段具有显著相关性（Ｐ＜０．０５）。土壤酶活性、土

壤微生物群落结构可以作为一个综合指标，来指示三江源区高寒草甸的演替阶段和退化程度。
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＊　　三江源区（又称江河源区）地处青藏高原腹地，是青藏高原重要组成部分，也是我国长江、黄河和澜沧江的

发源地，被誉为“中华水塔”［１］。该地区生态系统类型主要包括森林生态系统、草原生态系统、荒漠生态系统、草甸

生态系统、湿地生态系统和农田生态系统，这些生态系统孕育了种类繁多、特有的动植物种类，发挥着多种重要的

生态服务功能，如水源涵养、养分循环、气候调节、生物多样性维持和牧业生产等［２］。三江源区草地以高寒草原化

草甸为主要草地类型，其分布面积占三江源区总草地面积的５３．７８％［３］，高寒草甸多分布在海拔３０００ｍ以上，长

期受高寒气候环境条件影响，植被类型主要为寒冷湿中生的多年生草本植物群落，包括以矮嵩草（Ｋｏｂｒｅｓｉａ　ｈｕ－
ｍｉｌｉｓ）草甸、金露梅灌丛（Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ　ｆｒｕｔｉｃｏｓａ　ｓｈｒｕｂ）草甸、小嵩草（Ｋｏｂｒｅｓｉａ　ｐｙｇｍａｅａ）草甸以及藏嵩草（Ｋｏｂｒｅ－
ｓｉａ　ｔｉｂｅｔｉｃａ）沼泽草甸为主要建群种［４］。近年来由于受到全球气候变化和人类活动的干扰，青藏高原草地退化严

重，特别是三江源地区高寒草甸发生大面积退化，如青海“黑土滩”面积在１９８８年已达到６１９．１万ｈｍ２［５］，在１９９９
年时达到７０３．１９万ｈｍ２［６］。研究表明，长期过度放牧使草地的植被覆盖度和初级生产力降低，植被碳储量和土

壤有机碳含量下降，生物多样性减少，土壤养分和含水量下降，土壤侵蚀和水土流失严重，对气候的敏感性增强

等［１，７－１１］，直接威胁到该地区人类和家畜的生存和发展，也威胁到长江、黄河中下游地区的生态平衡［６］。然而，有

关高寒草甸生态系统退化原因、过程和修复机理的研究多以地上部分植被生物量的变化、土壤理化性质和土壤微

生物活性为主要对象［１２－１３］，而土壤微生物群落结构和多样性变化的研究相对较少［１４］，严重制约着受损高寒草甸

生态系统的修复理论的拓展。

土壤微生物作为土壤的重要组成部分，受土壤环境和地上生物多样性的影响，可以用来较早地预测土壤环境
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的变化，是土壤质量和土壤恢复性能评价的一项重要指标［１５］；土壤酶是由微生物、动植物活体分泌及由动植物残

体、遗骸分解释放于土壤中的一类具有催化能力的生物活性物质［１６］，作为土壤生态系统的组分之一，在土壤物质

循环和能量转化过程中起着重要作用。土壤酶活性作为土壤生物功能多样性和微生物活性潜力的指标，可以及

时反映土壤生物的改变［１７］。近年来，以Ｂｉｏｌｏｇ平板法、磷脂脂肪酸（ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄｓ　ｆａｔｔｙ　ａｃｉｄ，ＰＬＦＡ）法、变性梯

度凝胶电泳（ｄｅｎａｔｕｒｉｎｇ　ｇｒａｄｉｅｎｔ　ｇｅｌ　ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ，ＤＧＧＥ）、温度梯度凝胶电泳（ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ　ｇｒａｄｉｅｎｔ　ｇｅｌ　ｅｌｅｃ－
ｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ，ＴＧＧＥ）法等用于评价土壤微生物群落结构、功能多样性等方法的利用，促进了土壤微生物生态学研

究的蓬勃发展，如Ｒａｓｍｕｓｓｅｎ和Ｓｒｅｎｓｅｎ［１８］用ＤＧＧＥ技术研究了模拟 Ｈｇ污染土壤中微生物遗传多样性的改

变；胡元森等［１９］采用该技术直接以土壤微生物总基因组ＤＮＡ为研究对象，分析了不同种植茬次黄瓜根区土壤微

生物群落的动态变化。

ＰＬＦＡ是活体微生物细胞膜恒定组分，具有种、属特异性，对环境因素敏感，在生物体外迅速降解，因此特定

菌群ＰＬＦＡ的数量变化可反映出原位土壤真菌、细菌活体生物量与菌群结构［２０］，同时ＰＬＦＡ 可以作为微生物生

物量和群落结构变化的特征微生物标记物，且适合于微生物群落的动态监测［２１］。因此，研究土壤酶活性、土壤微

生物群落结构以及二者之间的关系，有助于了解高寒草甸退化对土壤生态系统结构、功能与过程的影响，揭示高

寒草甸生态系统现状和发展趋势，为研究三江源区受损高寒草甸生态系统生物地球化学循环，特别是微生物群落

对地下生态系统过程的影响、适应和修复提供生态学基础资料。

１　材料与方法

１．１　研究区概况及试验设计

本研究于２０１０年８月下旬在三江源区腹地青海省果洛藏族自治州玛沁县进行。地理位置为３４°３０′～
３３°３４′Ｎ，１００°２９′～９９°５４′Ｅ，平均海拔４１５０ｍ，典型高原大陆性气候，冷季漫长、干旱而寒冷，持续时间达７～８
个月；暖季短暂、湿润而凉爽，为４～５个月。温度年差小而日差较为悬殊，太阳辐射强烈，日照充足。年平均气温

为－１．７℃，１月平均气温为－１４．８℃，７月平均气温为９．８℃，年平均降水量６００ｍｍ，主要降水量集中在５－９
月，约占年降水量的８０％，蒸发量１１６０．３ｍｍ。土壤为高山草甸土和高山灌丛草甸土，而高山嵩草草原化草甸为

该地区主要的草地类型，其建群种为小嵩草，主要的伴生种有羊茅 （Ｆｅｓｔｕｃａ　ｏｖｉｎａ）、针茅 （Ｓｔｉｐａ　ｃａｐｉｌｌａｔａ）等禾
草，杂类草有高山紫菀 （Ａｓｔｅｒ　ａｌｐｉｎｅ）、湿生萹蕾 （Ｇｅｎｔｉａｎｏｐｓｉｓ　ｐａｌｕｄｏｓａ）、高山唐松草 （Ｔｈａｌｉｃｔｒｕｍ　ａｌｐｉｎｕｍ）、

异叶米口袋 （Ｇｕｅｌｄｅｎｓｔａｅｄｔｉｓ　ｄｉｖｅｒｓｉｆｏｌｉａ）等植物［９］。

试验样地利用空间分布代替时间演替的方法［２２］，根据草地退化程度，采用草地退化五级梯度标准［２３］来研究

不同演替阶段高寒草甸土壤微生物群落结构的变化。以距离牧民定居点远近划分并选择不同演替阶段的高寒嵩

草草甸样地，共４处，依次为原生植被（ｎｏｒｍａｌ　ｓｔｅｐｐｅ，ＮＳ）、轻度退化（ｌｉｇｈｔ　ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ，ＬＤ）、中度退化（ｍｏｄｅｒ－
ａｔｅ　ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ，ＭＤ）和重度退化（ｈｅａｖｙ　ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ，ＨＤ）草地，以各样地地上生物量、植被盖度、优良牧草比例

和土壤紧实度作为划分高寒草甸退化演替阶段的主要参考标准［７，２４］（表１）。在不同退化演替阶段试验样地（面

积为５０ｍ×５０ｍ），对角线法设置１０个５０ｃｍ×５０ｃｍ的观测样方，用收获法测定地上生物量后，用内径５ｃｍ土

钻分层（０～１０ｃｍ、１０～２０ｃｍ）采集土壤样品，每个样方按“Ｖ”字型钻取５钻，每个样地的每个土层共５０钻土样

混合，用保鲜盒立即带回实验室，土样过２ｍｍ筛，取出一部分新鲜土样（４℃保存），用于土壤酶活性的测定；剩余

土样－２０℃冷冻，用于磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）的测定。

１．２　土壤酶活性测定

用比色法测定鲜土的土壤蛋白酶、碱性磷酸酶、脲酶、多酚氧化酶和蔗糖酶的活性［２５－２６］。

１．３　ＰＬＦＡ测定

土壤微生物群落结构的测定采用磷脂脂肪酸法［２７］。土壤微生物磷脂脂肪酸提取参照修正的Ｂｌｉｇｈ－Ｄｙｅｒ方

法［２８］，根据现有的研究结果，本研究采用磷脂脂肪酸生物标记法分析（表２）。

１．４　数据分析

采用Ｅｘｃｅｌ　２００３进行数据的基本统计和分析，ＳＰＳＳ　１９．０用于土壤微生物 ＰＬＦＡ 含量的主成分分析
（ＰＣＡ）、显著性分析Ｄｕｎｃａｎ（Ｐ＝０．０５）、相关性分析Ｐｅａｒｓｏｎ（Ｐ＝０．０５）。
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表１　研究地点地理位置和地上植被特征［７，９］

Ｔａｂｌｅ　１　Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ　ａｎｄ　ｐｌａｎｔ　ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｓｔｕｄｙ　ｓｉｔｅｓ　ｉｎ　Ｋ．ｐｙｇｍａｅａ　ｍｅａｄｏｗ

项目

Ｉｔｅｍ

原生植被

Ｎｏｒｍａｌ　ｓｔｅｐｐｅ（ＮＳ）

轻度退化

Ｌｉｇｈｔ　ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ（ＬＤ）

中度退化

Ｍｏｄｅｒａｔｅ　ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ（ＭＤ）

重度退化

Ｈｅａｖｙ　ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ（ＨＤ）

方位Ｌｏｃａｔｉｏｎ　 ３４°３０．４０５′Ｎ

１００°０５．８９７′Ｅ

３４°２９．９５７′Ｎ

１００°０７．４３２′Ｅ

３４°２５．２２９′Ｎ

１００°２１．０５５′Ｅ

３４°２１．９３７′Ｎ

１００°２９．６９７′Ｅ

海拔 Ａｌｔｉｔｕｄｅ（ｍ） ４０００　 ３９１０　 ３８９２　 ３９７２

坡度和坡向Ｓｌｏｐｅ　ａｎｄ　ａｓｐｅｃｔ　 ５°，ＳＷ　 １５°，ＳＷ　 １５°，ＳＷ　 １０°，ＳＷ

土壤类型Ｓｏｉｌ　ｔｙｐｅ　 ＡＭＳ　 ＡＭＳ　 ＡＭＳ　 ＡＭＳ

地上生物量Ａｂｏｖｅ－ｇｒｏｕｎｄ　ｂｉｏｍａｓｓ（％） １００　 ７０～８５　 ５０～７０ ＜５０

盖度Ｃｏｖｅｒａｇｅ（％） ＞８５　 ７０～８５　 ５０～７０ ＜５０

优良牧草比例Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ　ｏｆ　ｐａｌａｔａｂｌｅ　ｈｅｒｂａｇｅ（％） ＞７０　 ５０～７０　 ３０～５０ ＜３０

土壤紧实度Ｓｏｉｌ　ｈａｒｄｎｅｓｓ（ｋｇ／ｃｍ２） ＞４　 ３～４　 ２～３ ＜２

　ＳＷ：西南Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ；ＡＭＳ：高寒草甸土壤Ａｌｐｉｎｅ　ｍｅａｄｏｗ　ｓｏｉｌ．

表２　不同退化演替阶段土层ＰＬＦＡ组成

Ｔａｂｌｅ　２　ＰＬＦＡ　ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ　ｉｎ　Ｋ．ｐｙｇｍａｅａ　ｍｅａｄｏｗ

脂肪酸Ｆａｔｔｙ　ａｃｉｄ 代表性细菌 Ｍａｒｋｅｒ 脂肪酸Ｆａｔｔｙ　ａｃｉｄ 代表性细菌 Ｍａｒｋｅｒ

１４：０ 一般性细菌Ｂ［２９］ １８：１ω９ｃ 真菌Ｆ［３０－３２］

１５：０ 一般性细菌Ｂ［３３］ １８：２ω６，９ 真菌Ｆ［３０－３２］

１６：０ 一般性细菌Ｂ［２９］ ｉ１４：０ 革兰氏阳性菌Ｇ＋，Ｂ［３４－３５］

１７：０ 一般性细菌Ｂ［３３］ ｉ１６：０ 革兰氏阳性菌Ｇ＋，Ｂ［３２，３６］

１８：０ 一般性细菌Ｂ［２９］ ｉ１７：０ 革兰氏阳性菌Ｇ＋，Ｂ［３１，３６］

１９：０ 一般性细菌Ｂ［２９］ ｉ１８：０ 革兰氏阳性菌Ｇ＋，Ｂ［３４－３７］

ｃｙ１７：０ 革兰氏阴性菌Ｇ－，Ｂ［３６－３８］ ａ１５：０ 革兰氏阳性菌Ｇ＋，Ｂ［３１，３６］

１６：１ω７ｔ 革兰氏阴性菌Ｇ－，Ｂ［３１，３６］ ａ１７：０ 革兰氏阳性菌Ｇ＋，Ｂ［３１，３６］

１６：１ω９ｔ 革兰氏阴性菌Ｇ－，Ｂ［３１，３６］ ｂｒ１５：０ 革兰氏阳性菌Ｇ＋，Ｂ［３７］

１８：１ω５ｃ 革兰氏阴性菌Ｇ－，Ｂ［３１－３２］ ｂｒ１７：０ 革兰氏阳性菌Ｇ＋，Ｂ［３７］

１８：１ω７ｃ 革兰氏阴性菌Ｇ－，Ｂ［３１－３２］ ｂｒ１８：０ 革兰氏阳性菌Ｇ＋，Ｂ［３７］

　Ｂ：一般性细菌Ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｇ＋：革兰氏阳性菌 Ｇｒａｍ－ｐｏｓｉｔｉｖｅ　ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｇ－：革兰氏阴性菌 Ｇｒａｍ－ｎｅｇａｔｉｖｅ　ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｆ：真菌Ｆｕｎｇｉ；下同Ｔｈｅ　ｓａｍｅ

ｂｅｌｏｗ．

２　结果与分析

２．１　不同退化演替阶段土壤微生物类群的变化

高寒草甸不同退化演替阶段，在０～１０ｃｍ和１０～２０ｃｍ土层中，其微生物总量呈现以下变化规律，即 ＭＤ＞

ＬＤ＞ＨＤ＞ＮＳ和 ＭＤ＞ＨＤ＞ＬＤ＞ＮＳ（图１ａ）；在ＮＳ中，标记细菌的ＰＬＦＡ与总ＰＬＦＡ的比值（细菌ＰＬＦＡ含

量／总ＰＬＦＡ含量，Ｂ／Ｔ）高于高寒草甸其他演替阶段（图１ｂ），与Ｇ－在该样地中所占比例下降有较大的关系，ＮＳ
阶段Ｇ－含量在高寒草甸所有演替阶段最低（图１ｄ），与Ｇ＋的变化无直接相关性，ＮＳ阶段Ｇ＋含量在０～１０ｃｍ
土层中随着演替的进行没有发生变化（图１ｃ）。各微生物菌群变化在不同的土层差异较大：在０～１０ｃｍ土层中，

革兰氏阳性菌（Ｇ＋）随着草甸退化程度的增加其所占比例降低，革兰氏阴性菌则相反，即随着高寒草甸演替的进

行，Ｇ＋／Ｇ－逐渐下降（图１ｅ）；在 ＮＳ中，由饱和脂肪酸（ｓａｔｕｒａｔｅｄ，Ｓａｔ）标记的土壤微生物比例高于退化样地，而

不饱和脂肪酸（ｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ，Ｕｎｓａｔ）所标记的土壤微生物在演替阶段，其百分含量均高于 ＮＳ样地（图１ｆ）。在

１０～２０ｃｍ土层中，ＮＳ土壤中Ｇ＋／Ｇ－、Ｓａｔ／Ｕｎｓａｔ值和 ＨＤ植被无差异，且Ｇ＋和Ｓａｔ两种类群土壤微生物百分

比均高于ＬＤ和 ＭＤ样地；ＬＤ和 ＭＤ样地在较深层土壤中４类微生物类群则不存在差异（图１ｅ，ｆ）。

０１ ＡＣＴＡ　ＰＲＡＴＡＣＵＬＴＵＲＡＥ　ＳＩＮＩＣＡ（２０１４） Ｖｏｌ．２３，Ｎｏ．３



图１　不同退化演替阶段各菌群含量的变化

Ｆｉｇ．１　Ｃｈａｎｇｅｓ　ｏｆ　ｅａｃｈ　ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　ｇｒｏｕｐ　ｃｏｎｔｅｎｔ　ａｔ　ｔｈｅ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｄｅｇｒａｄｅｄ　ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎａｌ　ｓｔａｇｅｓ

　

２．２　不同退化演替阶段ＰＬＦＡ种类的变化

实验测定土壤中含量大于０．０５ｎｍｏｌ／ｇ的ＰＬＦＡ总计２２种（Ｃ１４～Ｃ１９）（图２）。其中，ＮＳ土壤中共计１４
种、ＬＤ　１７种、ＭＤ　２０种、ＨＤ　１７种，各ＰＬＦＡ在不同退化演替阶段不同土层（０～１０ｃｍ和１０～２０ｃｍ）的变化如

图２所示。在０～１０ｃｍ 土层中：不同退化演替阶段（ＮＳ，ＬＤ，ＭＤ和 ＨＤ）土壤微生物的种类分别为１１，１５，１８
和１４种，微生物ａ１５：０、１６：０、ｉ１６：０、１６：１ω７ｔ、ａ１７：０、１９：０均出现在４个高寒草甸土壤中，其中ａ１５：０、１６：０、

１６：１ω７ｔ和ｉ１６：０在 ＭＤ阶段含量最高，ａ１７：０在ＬＤ演替阶段含量最大，而 ＮＳ土壤中１９：０的含量最高，６种

ＰＬＦＡ的含量之和分别占不同退化演替阶段（ＮＳ、ＬＤ、ＭＤ和 ＨＤ）总ＰＬＦＡ含量的８３．２％，７０．２％，６４．０％和

６８．６％；在１０～２０ｃｍ土层中：不同退化演替阶段土壤微生物的种类分别为７，１３，１３和９种。其中，在 ＮＳ土壤

中，含量比例大于１０％ 的ＰＬＦＡ为１６：０和１８：０，是其主要土壤微生物种类，二者占总ＰＬＦＡ含量的８１．４％；在

ＬＤ土壤中，１５：０、１６：０和１６：１ω７ｔ是该演替阶段土壤的主要ＰＬＦＡ，占总ＰＬＦＡ的５９．１％；在 ＭＤ土壤中，１６：０
和１６：１ω７ｔ含量分别占总 ＰＬＦＡ含量的２９．１％和１７．３％，共计４６．５％；ＨＤ土壤中的１５：０（３７．８％）、ｂｒ１５：０
（１０．９％）、１６：１ω９ｔ（１５．３％）和ｉ１８：０（１１．４％）含量之和占总ＰＬＦＡ 总含量的７５．４％，为该演替阶段土壤中的

主要ＰＬＦＡ。在１０～２０ｃｍ土层中，ＬＤ和 ＭＤ样地中均存在而 ＮＳ和 ＨＤ土壤中却不存在的ＰＬＦＡ种类有３
种，分别为ｉ１４：０、ａ１７：０和１８：１ω９ｃ。

２．３　ＰＬＦＡ主成分分析 （ＰＣＡ）

对不同退化演替阶段不同土层土壤微生物群落ＰＬＦＡ进行主成分分析发现，第一主成分和第二主成分的贡

献率分别为３３．７％和２３．４％，累计贡献率为５７．１％。ＰＣ 载荷值显示，１６：１ω７ｔ、ａ１５：０、ｉ１４：０、１８：２ω６，９、
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１８：１ω７ｃ、１６：０、１８：１ω５ｃ、ｉ１７：０（载荷值＞０．６０）这８种ＰＬＦＡ与ＰＣ１正相关，其中１８：２ω６，９为Ｆ，ｉ１４：０、ａ１５：０、

ｉ１７：０为Ｇ＋，１６：１ω７ｔ、１８：１ω７ｃ、１８：１ω５ｃ为Ｇ－，１６：０为一般性细菌；２２种ＰＬＦＡ中，１５：０和１９：０载荷值分别为

－０．５０２和－０．６２５，均小于－０．５０，与ＰＣ１负相关。与ＰＣ２具有相关性的正ＰＬＦＡ（载荷值＞０．６０）共有６种，其

中ｂｒ１８：０、ｉ１６：０、ｂｒ１５：０为Ｇ＋，１６：１ω９ｔ为Ｇ－，１５：０和１９：０为一般性细菌；没有任何ＰＬＦＡ载荷值小于－０．４５
的，因此ＰＬＦＡ与ＰＣ２无负相关关系（图３）。

图２　不同退化演替阶段ＰＬＦＡ含量的变化

Ｆｉｇ．２　Ｃｈａｎｇｅｓ　ｏｆ　ｅａｃｈ　ＰＬＦＡ　ｃｏｎｔｅｎｔ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｄｅｇｒａｄｅｄ　ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎａｌ　ｓｔａｇｅｓ　

由图４看出，ＭＤ－１０和 ＭＤ－２０位于ＰＣ１右侧，与ＰＣ１正相关，ＬＤ－１０靠近ＰＣ１轴，与ＰＣ１无显著相关性，

ＮＳ－１０、ＮＳ－２０、ＬＤ－２０、ＨＤ－１０和 ＨＤ－２０均位于ＰＣ１轴左侧，表明和ＰＣ１负相关，由图３可知，与ＰＣ１正相关的

共有８种ＰＬＦＡ，具有Ｆ、Ｇ＋、Ｇ－和一般性细菌，而与ＰＣ１负相关的ＰＬＦＡ均为一般性细菌，因此 ＭＤ土壤中微

生物群落结构多样性更加复杂合理，ＨＤ土壤微生物群落结构较为单一，且以一般性细菌为主要群落，ＮＳ和ＬＤ
土壤微生物群落结构多样性位于二者之间；ＨＤ－１０、ＮＳ－１０和 ＮＳ－２０在ＰＣ２轴下侧，与ＰＣ２负相关；ＭＤ－１０和

ＨＤ－２０则相反，位于ＰＣ２轴上侧，与ＰＣ２正相关，其代表性ＰＬＦＡ为ｂｒ１８：０、ｉ１６：０、ｂｒ１５：０、１６：１ω９ｔ、１５：０和

１９：０，ＬＤ－１０、ＬＤ－２０和 ＭＤ－２０靠近ＰＣ２轴，与ＰＣ２无明显相关性。ＮＳ、ＬＤ、ＭＤ和 ＨＤ　０～１０ｃｍ土层中ＰＬＦＡ
均位于相对应的１０～２０ｃｍ土层右侧，表明扰动致使不同退化程度高寒草甸０～１０ｃｍ土层微生物ＰＬＦＡ具有更

高的ＰＣ１载荷值（图４），因此０～１０ｃｍ土层的微生物物种多样性更加丰富，其群落结构也能更好地应对外界环

境的变化。不同退化演替阶段的不同土层的位置表现在距离差异（图４），在ＰＣ１方向上，ＮＳ的０～１０ｃｍ和１０

～２０ｃｍ土层的２个位置差距最小，其次为 ＨＤ和ＬＤ，位置差距最大的为 ＭＤ，值得注意的是，在 ＨＤ样地中，

ＨＤ－１０和 ＨＤ－２０位置在ＰＣ２方向上具有较大的差异，其他３个样地在ＰＣ２上无明显差异，说明在ＮＳ中，虽然

０～１０ｃｍ土层中土壤微生物含量、物种多样性和结构多样性高于１０～２０ｃｍ，但差异较其他３个退化演替阶段要

小。在３种退化演替阶段，ＭＤ两个土层之间的差异程度最高，外界干扰虽然直接影响到０～１０ｃｍ土层，但对１０

～２０ｃｍ土层影响较小，中度干扰对表层土壤微生物的影响决定了不同土层的位置差异，即 ＭＤ－１０与 ＭＤ－２０的

距离更大；ＮＳ－１０、ＬＤ－１０和 ＭＤ－１０在ＰＣ２方向上均位于ＮＳ－２０、ＬＤ－２０和 ＭＤ－２０上侧，而ＨＤ则相反，说明重度

退化样地０～１０ｃｍ土层已经遭受较为严重的破坏，１０～２０ｃｍ土层也受到外界环境的影响但不及０～１０ｃｍ严

重。

２１ ＡＣＴＡ　ＰＲＡＴＡＣＵＬＴＵＲＡＥ　ＳＩＮＩＣＡ（２０１４） Ｖｏｌ．２３，Ｎｏ．３



图３　不同退化演替阶段土壤微生物ＰＬＦＡ主成分分析

Ｆｉｇ．３　ＰＣＡ　ｏｆ　ｓｏｉｌ　ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ　ＰＬＦＡ　ａｔ　ｔｈｅ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｄｅｇｒａｄｅｄ　ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎａｌ　ｓｔａｇｅｓ　

图４　不同退化演替阶段土壤微生物ＰＬＦＡ因子得分

Ｆｉｇ．４　ＰＣＡ　ｓｈｏｗｉｎｇ　ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ　ａｔ　ｔｈｅ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｄｅｇｒａｄｅｄ

ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎａｌ　ｓｔａｇｅｓ　ｉｎ　ｓｏｉｌ　ｍｉｃｒｏｂｅ　ＰＬＦＡ　

图５　不同退化演替阶段土壤酶活性变化

Ｆｉｇ．５　Ｃｈａｎｇｅ　ｏｆ　ｅｎｚｙｍｅ　ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ　ｉｎ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎａｌ　ｓｔａｇｅｓ

　　不同小写字母代表相同退化演替阶段不同土层之间酶活性差异显著，

不同大写字母代表相同土层不同退化演替阶段土壤酶活性差异显著

（Ｐ＜０．０５）。Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｌｏｗｅｒｃａｓｅ　ｌｅｔｔｅｒｓ　ｉｎｄｉｃａｔｅ　ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｂｅｔｗｅｅｎ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｓｏｉｌ　ｄｅｐｔｈ；Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｃａｐｉｔａｌ　ｌｅｔｔｅｒｓ　ｉｎｄｉｃａｔｅ　ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ　ｂｅｔｗｅｅｎ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎａｌ　ｓｔａｇｅｓ（Ｐ＜０．０５）．

２．４　不同退化演替阶段土壤酶活性的变化

采用不同退化演替阶段（４个水平）和空间土壤层次（０～１０ｃｍ、１０～２０ｃｍ共２个水平）进行双因素方差分析

及Ｄｕｎｃａｎ检验发现，不同退化演替阶段、不同土层深度及其交互作用对碱性磷酸酶活性均达到极显著影响（Ｐ＜
０．０１），不同演替阶段对蛋白酶、多酚氧化酶和碱性磷酸酶活性具有极显著影响（Ｐ＜０．０１），不同土层深度对脲

酶、蛋白酶、蔗糖酶和碱性磷酸酶活性均有极显著影响（Ｐ＜０．０１），而对多酚氧化酶活性无显著影响（Ｆ＝０．０６８，

Ｐ＝０．７９７）（表２）。
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对不同土层酶活性变化研究可以看出，蛋白酶和多酚氧化酶活性均表现为 ＮＳ＜ＬＤ＜ＨＤ＜ＭＤ，碱性磷酸

酶活性表现为 ＭＤ＜ＨＤ＜ＬＤ＜ＮＳ，脲酶和蔗糖酶活性在４个退化演替阶段无显著差异。不同演替阶段，蛋白

酶、碱性磷酸酶、脲酶和蔗糖酶活性均表现出随着土层深度的增加而降低（图５ａ，ｂ，ｃ，ｅ），多酚氧化酶活性则不

同，随土层的加深而无显著变化（Ｐ＞０．０５）（图５ｄ）。

２．５　微生物类群ＰＬＦＡ含量与土壤酶活性相关性分析

土壤酶活性与土壤微生物存在着显著的相关性，一切导致土壤微生物数量变化的因素都间接的影响土壤酶

活性的变化。从表３可知，蛋白酶和多酚氧化酶活性与Ｂ、Ｇ＋、Ｇ－、Ｆ数量及总ＰＬＦＡ之间均呈极显著的正相关

关系，碱性磷酸酶与不同土壤微生物类群的ＰＬＦＡ均表现出负相关关系，其中与 Ｇ＋ ＰＬＦＡ达到极显著水平，与

Ｇ－ ＰＬＦＡ和总ＰＬＦＡ呈显著水平，蔗糖酶活性仅与土壤中细菌ＰＬＦＡ含量有显著正相关性，脲酶活性与土壤各

微生物类群无明显的相关性（表４）。

表３　不同退化演替阶段土壤剖面酶活性的ＡＮＯＶＡ分析（０～２０ｃｍ）

Ｔａｂｌｅ　３　ＡＮＯＶＡ　ｆｏｒ　ｓｏｉｌ　ｅｎｚｙｍｅ　ａｃｔｉｖｉｔｙ　ｉｎ　ｔｈｅ　０－２０ｃｍ　ｓｏｉｌ　ｐｒｏｆｉｌｅ　ｕｎｄｅｒ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｄｅｇｒａｄｅｄ　ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎａｌ　ｓｔａｇｅｓ

因子

Ｆａｃｔｏｒｓ　 ｄｆ

脲酶

Ｕｒｅａｓｅ

Ｆ　 Ｐ

蛋白酶

Ｐｒｏｔｅａｓｅ

Ｆ　 Ｐ

蔗糖酶

Ｉｎｖｅｒｔａｓｅ

Ｆ　 Ｐ

多酚氧化酶

Ｐｏｌｙｐｈｅｎｏｌ　ｏｘｉｄａｓｅ

Ｆ　 Ｐ

碱性磷酸酶

Ａｌｋａｌｉ　ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ

Ｆ　 Ｐ

处理Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ　 ３　 ８．３０２　 ０．００２　 １９９．５９８＜０．００１＊＊ ４．９５５　 ０．０１４　 ２６７．３８３＜０．００１＊＊ ７２１．０８７＜０．００１＊＊

土层深度Ｄｅｐｔｈ　 １　１６４．８３１ ＜０．００１＊＊ １９．１３９＝０．００１＊＊ ５３．６９４ ＜０．００１＊＊ ０．０６８　 ０．７９７　 ５０４．４６０＜０．００１＊＊

土层深度×处理Ｄｅｐｔｈ×Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ　３　 ０．９１８　 ０．４５６　 １．５０８　 ０．２５３　 ２．６６０　 ０．０８６　 ０．２２４　 ０．８７８　 １１．３８８＜０．００１＊＊

　＊＊表示极显著相关（Ｐ＜０．０１）。

　＊＊ｉｎｄｉｃａｔｅ　ｈｉｇｈｌｙ　ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ　ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ（Ｐ＜０．０１）．

表４　土壤酶活性与不同微生物类群ＰＬＦＡ含量的相关性分析

Ｔａｂｌｅ　４　Ｐｅａｒｓｏｎ　ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｂｅｔｗｅｅｎ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　ＰＬＦＡ　ｃｏｎｔｅｎｔ　ａｎｄ　ｓｏｉｌ　ｅｎｚｙｍｅ　ａｃｔｉｖｉｔｙ

酶

Ｅｎｚｙｍｅ

项目

Ｉｔｅｍ

细菌ＰＬＦＡ

Ｂａｃｔｅｒｉａｌ　ＰＬＦＡ

真菌ＰＬＦＡ

Ｆｕｎｇａｌ　ＰＬＦＡ

革兰氏阳性菌

Ｇ＋ ＰＬＦＡ

革兰氏阴性菌

Ｇ－ ＰＬＦＡ

总ＰＬＦＡ

Ｔｏｔａｌ　ＰＬＦＡ

蛋白酶Ｐｒｏｔｅａｓｅ　 Ｐｅａｒｓｏｎ相关性Ｐｅａｒｓｏｎ　ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ　 ０．７６１＊＊ ０．８９０＊＊ ０．８４３＊＊ ０．７５１＊＊ ０．９１２＊＊

双侧显著Ｐ值Ｓｉｇ．（２－ｔａｉｌｅｄ） ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

Ｎ ２３　 ２３　 ２３　 ２３　 ２３

碱性磷酸酶

Ａｌｋａｌｉ　ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ

Ｐｅａｒｓｏｎ相关性Ｐｅａｒｓｏｎ　ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ －０．０８０ －０．３８０ －０．５７１＊＊ －０．５１２＊ －０．４２２＊

双侧显著Ｐ值Ｓｉｇ．（２－ｔａｉｌｅｄ） ０．７０９　 ０．０６７　 ０．００４　 ０．０１１　 ０．０４０

Ｎ ２４　 ２４　 ２４　 ２４　 ２４

脲酶Ｕｒｅａｓｅ　 Ｐｅａｒｓｏｎ相关性Ｐｅａｒｓｏｎ　ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ　 ０．０１９　 ０．１０４ －０．０３９ －０．０３７　 ０．００８

双侧显著Ｐ值Ｓｉｇ．（２－ｔａｉｌｅｄ） ０．９２９　 ０．６２８　 ０．８５８　 ０．８６３　 ０．９７０

Ｎ ２４　 ２４　 ２４　 ２４　 ２４

多酚氧化酶

Ｐｏｌｙｐｈｅｎｏｌ　ｏｘｉｄａｓｅ

Ｐｅａｒｓｏｎ相关性Ｐｅａｒｓｏｎ　ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ　 ０．６７１＊＊ ０．８０３＊＊ ０．８７７＊＊ ０．７１８＊＊ ０．８７２＊＊

双侧显著Ｐ值Ｓｉｇ．（２－ｔａｉｌｅｄ） ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

Ｎ ２４　 ２４　 ２４　 ２４　 ２４

蔗糖酶Ｉｎｖｅｒｔａｓｅ　 Ｐｅａｒｓｏｎ相关性Ｐｅａｒｓｏｎ　ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ　 ０．４５６＊ ０．３０４　 ０．１４３　 ０．０２２　 ０．２８１

双侧显著Ｐ值Ｓｉｇ．（２－ｔａｉｌｅｄ） ０．０２５　 ０．１４８　 ０．５０５　 ０．９２０　 ０．１８３

Ｎ ２４　 ２４　 ２４　 ２４　 ２４

　＊表示显著相关 （Ｐ＜０．０５）；＊＊表示极显著相关（Ｐ＜０．０１）。

　＊ｉｎｄｉｃａｔｅ　ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ　ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ（Ｐ＜０．０５）；＊＊ｉｎｄｉｃａｔｅ　ｈｉｇｈｌｙ　ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ　ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ（Ｐ＜０．０１）．

４１ ＡＣＴＡ　ＰＲＡＴＡＣＵＬＴＵＲＡＥ　ＳＩＮＩＣＡ（２０１４） Ｖｏｌ．２３，Ｎｏ．３



３　讨论

群落演替是对其初始状态的异化过程，不但体现在种类组成和结构上，也体现在土壤环境的改变，而土壤微

生物是土壤中具有生命力的主要组成部分，在土壤形成和演化过程中起着主导作用，同时由土壤微生物生命活动

和植物根系分泌产生的土壤酶则是土壤生物化学反应的实际参与者和主要推动者，其活性大小既反映着土壤营

养物质的储量，也体现在土壤中生物化学反应的方向和强度［３９］，加之自身反应灵敏，专一性和综合性等特点，土

壤酶也是作为土壤生态胁迫或土壤生态恢复的敏感性指标［１５］。土壤微生物群落结构多样性是反映生态系统受

到一定干扰后细小变化的重点监测因子，可以描述微生物群落变化、微生物群落生态学机理以及自然或人为干扰

对群落的影响［４０］。

本研究表明，尽管４个不同演替阶段的样地在土壤微生物群落结构和土壤酶活性上有差异，但中度退化演替

阶段和原生植被之间的差异尤为明显，轻度退化和重度退化阶段差异处于二者之间。中度退化演替阶段土壤微

生物种类与生物量均显著高于原生植被、轻度退化和重度退化演替阶段，０～１０ｃｍ和１０～２０ｃｍ 土层中土壤微

生物群落结构合理、种群多样性丰富；中度退化演替阶段土壤蛋白酶和多酚氧化酶活性最高，说明随着演替的进

行，土壤中的化学和生物学指标并不呈现出持续下降的趋势，而是在受到一定程度干扰时达到最大值，然后开始

降低。蔡晓布等［１２］对不同退化程度高寒草原土壤微生物活性进行研究时也发现：土壤微生物活性和含量在受到

一定干扰后才达到最大值，并非在未退化阶段。研究发现，中度退化演替阶段群落资源丰富度和复杂程度增加，

维持了草地群落的稳定性，有利于群落生产力的提高，致使植物凋落物归还给土壤的量增加，土壤肥力提高［９］。

土壤微生物种类、组成和功能多样性受到作为碳源基质的植物凋落物和土壤有机质的质量和数量的影响。表现

在：１）限制植物生长的资源有效性影响着生物群落的组成；２）土壤微生物群落资源的可获取性受到枯死叶和根

（凋落物）的化学组分限制，因为凋落物能够被用于产生能量；３）植物物种组成的改变可能引起植物多样性的改

变进而导致凋落物有机组分的变化，因此会影响异养微生物群落的组成和功能［４１－４２］。地上植被较高的生物多样

性可以引起作为地下生物资源的凋落物质量和类型的多样性，而资源的异质性可以引起分解者的多样性，在较大

程度上改良土壤的理化性质，提高土壤生物的数量、活性和多样性［４３］，同时土壤微生物的增多会产生反馈调控

作用强化上行效应，土壤中的分解者及其共生真菌能促进矿物质营养释放，提高初级生产力，从而有利于植物生

长及其多样性的维持。本研究还发现，０～１０ｃｍ土层中，原生植被土壤微生物中Ｇ＋／Ｇ－和Ｓａｔ／Ｕｎｓａｔ值均高于

不同退化演替阶段。从原生植被到不同退化演替阶段的转变过程中，微生物群落结构上表现为革兰氏阳性菌向

革兰氏阴性菌的转变，饱和性脂肪酸向不饱和性脂肪酸的转变，这与图４所得结论相符。在图４中，ＮＳ－１０位于

其他３个退化演替阶段０～１０ｃｍ土层最右侧，与ＰＣ１轴负相关程度最大；而且与ＰＣ１轴呈负相关的ＰＬＦＡ均为

饱和性ＰＬＦＡ，大多数标记革兰氏阳性菌的ＰＬＦＡ为饱和性ＰＬＦＡ，标记革兰氏阴性菌的ＰＬＦＡ一般为不饱和脂

肪酸。

还有研究发现，不同退化演替阶段高寒草甸土壤细菌与真菌生物量的比值（Ｂ／Ｆ）表明：中度退化演替阶段

Ｂ／Ｆ值显著高于重度退化、原生植被和轻度退化阶段［１２］。本研究表明，细菌与总ＰＬＦＡｓ的比值在原生植被中最

高，轻度退化演替阶段最低（图１ｂ），说明随着演替的进行，细菌生物量的增加速度高于真菌；革兰氏阳性菌与总

ＰＬＦＡｓ的比值（图１ｃ）和革兰氏阴性菌与总ＰＬＦＡｓ的比值（图１ｄ）在不同退化演替阶段所呈现的规律不尽相同，

代表革兰氏阳性菌和革兰氏阴性菌的ＰＬＦＡ并没有分别位于一个相对单独的区域（图３）。本研究还发现，含有

异构甲基支链（ｉｓｏ）的ＰＬＦＡ（ｉ１４：０、ｉ１６：０、ｉ１７：０和ｉ１８：０）和前异构甲基支链（ａｎｔｅｉｓｏ）的ＰＬＦＡ（ａ１５：０和ａ１７：０）

分别位于ＰＣ２轴的上侧和下侧（图３），中度退化演替阶段（ＭＤ－１０，ＭＤ－２０）位于ＰＣ２轴上侧，其他３个演替阶段

则位于ＰＣ２轴下侧（图４），ｉｓｏ和ａｎｔｅｉｓｏ　ＰＬＦＡ在４个退化演替过程中的转变可能与立地条件的营养胁迫，物理

或化学干扰，或者土壤微生物组成的改变有关［４４－４６］。对相应的ＰＬＦＡ进行ＰＣＡ分析证明了不同退化演替阶段，

土壤微生物群落结构在中度退化演替阶段形成更为合理的群落结构来适应环境的压力。

草地生态系统中地上植物、地下微生物和土壤微环境之间的相互响应机制与群落演替存在着明显的关联性。

第一，在高寒草甸不同退化阶段，群落的多样性、均匀度和物种丰富度在中度退化演替阶段最高［４７］；土壤容重、土
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壤有机质输入以及土壤微生物熵在中度退化演替阶段均高于其他演替阶段［９］。地上部分高的生物多样性可能会

引起作为地下生物资源的凋落物质量和类型的多样性，而资源的差异性也可能会引起分解者的多样性，这能在很

大程度上改良土壤的理化性质、提高土壤生物的数量、多样性和活性。因此，植物－土壤间的相互作用也许是高

寒草甸退化演替过程中最重要的反馈之一。第二，本研究中碱性磷酸酶活性随着高寒草甸退化演替的进行而显

著降低。碱性磷酸酶是促进有机磷化合物分解的酶类，能增加土壤中磷元素和易溶性营养物质，与土壤碳氮含量

正相关，与有机磷含量及土壤ｐＨ 也有关［２５］，随着高寒草甸退化演替的进行，土壤各种营养物质（土壤有机碳、全

氮和全磷）含量均显著下降，土壤ｐＨ 随之降低［１１，４４］；多酚氧化酶和蛋白酶在中度退化演替阶段其活性显著高于

其他３个处理样地。在不同退化演替阶段，土壤全氮含量和速效氮含量均在中度退化阶段最低［４８］，原生植被由

于群落生物量较高，土壤中凋落物和植物根系的归还量增加，较多土壤养分在一定程度上提高了碱性磷酸酶活

性，但降低了多酚氧化酶和蛋白酶的活性。有研究表明，施氮能够降低土壤多酚氧化酶的活性，尤其是高氮处理，

抑制作用更为明显；脲酶与蔗糖酶活性在不同演替阶段无显著差异，土壤脲酶是一种分解含氮有机物的水解酶，

是植物氮素营养的直接来源，与地上植被的多样性有关，土壤全氮和速效氮是导致植物多样性变化的显著性影响

因子［４９］，蔗糖酶活性则同样受到多种土壤因子的影响，如土壤有机质和土壤呼吸强度［２５］，而土壤呼吸速率与土壤

温度、土壤含水量、根系生物量、地上植被生物量凋落物有显著正相关，与人为干扰强度呈显著负相关性［５０］，同时

蔗糖酶活性与土壤微生物生物量碳、氮也存在着相关性［５１］，因此，复杂的影响因子是导致土壤脲酶和蔗糖酶活性

在不同退化演替阶段无显著差异的重要原因。第三，土壤酶与土壤微生物在高寒草甸不同退化演替阶段呈现出

的显著相关性。杨志新和刘树庆［５２］发现，当土壤微生物的生长和繁殖受到抑制时，其体内酶的合成和分泌便会

减少，从而降低了土壤酶活性，当植物根际的生物活性物质和动物残体腐解使土壤微生物活动旺盛时，土壤酶活

性便会提高；单贵莲等［５３］在研究典型草原恢复演替过程中也发现，土壤微生物和土壤酶活性呈密切的正相关关

系，土壤酶活性、真菌数量、微生物总量间的相关关系较显著，相关系数均达到显著水平。在本研究中，碱性磷酸

酶活性只与总ＰＬＦＡｓ、革兰氏阴性菌和革兰氏阳性菌含量呈显著或极显著负相关，与真菌（ｒ＝－０．３８０）和细菌
（ｒ＝－０．０８０）含量无显著相关性，这表明碱性磷酸酶活性会受到土壤中总微生物生物量和革兰氏细菌的抑制，尤

其是革兰氏阳性菌的抑制作用更加强烈；多酚氧化酶和蛋白酶活性与革兰氏阳性菌（ｒ＝０．８７７）、总ＰＬＦＡｓ（ｒ＝

０．８７２）；真菌（ｒ＝０．８９０）、总ＰＬＦＡｓ（ｒ＝０．９１２）间呈显著正相关。土壤微生物群落结构（种类、数量、生物量和不

同微生物类群ＰＬＦＡ比值）、土壤微生物活性通过影响有机物分解、营养物质传递，从而促进植物生长。土壤微

生物受到强烈的自上而下的调控，它们反过来又通过影响营养物质的释放对地上植物群落结构产生重要的反馈

调控作用。

总之，土壤是一个复杂的生态系统，评价土壤质量和土壤肥力、指示高寒草甸演替阶段和退化程度有许多指

标，如土壤理化性质、酶活性和微生物状况等。土壤微生物是土壤生态系统中养分来源的原动力，在动植物残体

的降解和转化，养分的释放和循环及改善土壤理化性质中起着重要作用；土壤酶能够促进土壤中物质转化与能量

交换，土壤酶类和微生物一起推动着土壤的代谢过程。因此，本研究建议将土壤酶活性和土壤微生物群落结构

（种类、数量）结合起来，评价三江源区高寒草甸群落的演替阶段、退化程度。
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