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沙化对玛曲高寒草甸土壤微生物数量及土壤酶活性的
影响

何芳兰１，２，３，金红喜 ２，４，∗，王锁民１，韩生慧２，曾 荣５，马俊梅２

１ 兰州大学草地农业科技学院， 兰州　 ７３００２０

２ 甘肃省治沙研究所， 兰州　 ７３００７０
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５ 民勤县林业局， 民勤　 ７３３３００

摘要：对不同沙化程度高寒草甸土壤物理性质和土壤酶活性及微生物结构进行调查分析，结果表明：（１）随沙化程度的加剧，玛
曲高寒草甸土壤粘粒成分、含水量、蔗糖酶活性、脲酶活性、中性磷酸酶活性以及过氧化氢酶活性均呈现出下降趋势，而土壤细

砂粒成分和 ｐＨ 值逐渐增大，土壤粗砂粒、细菌数量、真菌数量、放线菌数量以及微生物总数量均出现了先增大后减小的趋势。
（２）在发生沙化的高寒草甸土壤中，细菌占土壤微生物的主要组分，然后依次是放线菌和真菌；细菌百分比在中度沙化的样地

土壤中达到最大值，放线菌和真菌百分比在轻度沙化的样地土壤中达到最大值。 （３）在玛曲高寒草甸沙化过程中，驱使土壤微

生物数量变化的主导因子是土壤孔隙度和含水量；驱使土壤酶活性变化的主导因子，在沙化初期是土壤含水量、颗粒组成、动植

物和 ｐＨ，在沙化发生后是土壤微生物、颗粒组成、含水量及动植物。
关键词：沙化；土壤微生物；土壤酶；高寒草甸；玛曲
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土壤微生物生物量、土壤呼吸和酶活性等生物特性比土壤有机质、养分含量等其它理化性状对土壤质量

的变化做出更敏感地响应［１］。 土壤酶参与土壤的发生发育以及土壤肥力形成和演化的全过程， 具有高度催

化作用，其活性常作为表征土壤肥力的指标之一［２］。 因此，土壤微生物及酶活性常常被用作自然和农业生态

系统中土壤胁迫过程或生态恢复过程的早期敏感性和肥力指标。
玛曲县位于甘肃省西南部（１００°４５′４５″—１０２°２９′００″ Ｅ，３３°０６′３０″—３４°３０′１５″ Ｎ），是青藏高原的重要组成

部分和黄河主要的水源涵养区，高寒草甸是其最主要的自然资源和牧民赖以生存的物质基础［３］。 近年来，在
人为因素和自然因素的共同影响下，高寒草甸生态系统发生了严重的沙化，由斑点状分布的半固定、半沙漠向

集中连片全沙化和流动沙丘退化，沙化草甸面积已达 ５３．３ｋｍ２，并且以平均每年 ２ｋｍ２的速度递增［４］。 在黄河

沿岸形成约有 ２２０ｋｍ 的沙丘带，沙丘高达 １２—１５ｍ。
玛曲高寒草甸的沙化引起了诸多研究学者重视。 李昌龙等［５⁃９］ 对玛曲草甸沙化特征、植被生物量、土壤

理化性质、土壤养分等进行研究，指出玛曲高寒草甸沙化导致土壤颗粒变粗，土壤含水量和养分显著下降，同
时大量高寒物种流失、植被盖度下降、植物多样性下降、生产力降低。 郑华平等［１０］ 在对沙化草地进行施肥研

究，发现施肥增加了植被物种丰富度和生物量。 陈文业等［１１］提出了玛曲高寒草甸沙化治理模式，通过草方格

＋山生柳密植扦插＋种草的治理模式可使植被覆盖度达到 ７８％。 但是，玛曲高寒草甸沙化过程中土壤微生物

结构和土壤酶活性的变化研究未见报道。 为此，本文试图通过对玛曲不同沙化程度草甸土壤微生物数量和土

壤酶活性进行研究与分析，探讨土壤微生物数量、土壤酶活性与高寒草甸沙化的动态关系，为高寒草甸沙化生

态系统生态植被重建与恢复提供理论依据。

１　 研究区概况及材料方法

１．１　 研究区概况

试验样地位于甘肃省玛曲县东南部（１０２°３′２４″—１０２°１０′４ ″Ｅ；３３°５５′１″—３３°５７′４８″ Ｎ），海拔 ３４３０—３４４２
ｍ。 该区域冬春季漫长，严寒多风；夏秋季短，多雨潮湿；年均气温 １．２ ℃，降水量 ６１５ ｍｍ，年蒸发量 １３５２．４
ｍｍ；年均风速 ２．５ ｍ ／ ｓ，最大风速 ３６ ｍ ／ ｓ，全年平均 ８ 级以上的大风日数 ７７ ｄ，最多日数达 １２１ ｄ，每年 １２ 月至

翌年 ５ 月为大风季节。 土壤类型为高寒草甸土，地表部分被沙土覆盖，植物稀疏，植物种类主要以高山嵩草
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（Ｋｏｂｒｅｓｉａ ｐｙｇｍａｅａ）、青藏苔草（Ｃａｒｅｘ ｍｏｏｒｃｒｏｆｔｉｉ）、高寒早熟禾（Ｐｏａ ｋｏｅｌｚｉｉ）、 垂穗披碱草（Ｅｌｙｍｕｓ ｎｕｔａｎｓ）、裂
叶独活（Ｈｅｒａｃｌｅｕｍ ｍｉｌｌｅｆｏｌｉｕｍ）、藏虫实（Ｃｏｒｉｓｐｅｒｍｕｍ ｔｉｂｅｔｉｃｕｍ）以及毛穗赖草（Ｌｅｙｍｕｓ ｐａｂｏａｎｕｓ ）等草本植物

为主。
１．２　 材料与方法

１．２．１　 样地布设

２０１３ 年 ８ 月，依据魏兴琥、苏大学［６，１２］关于高寒草甸和天然草原沙化程度分级指标，在玛曲县选择典型

样地 ９ 个，每个样地内分别筛选未沙化（ＮＤ）、轻度沙化（ＳＬＤ）、中度沙化（ＭＤ）以及重度沙化（ＳＤ）样方 ３ 个

（详见表 １）。

表 １　 玛曲高寒草甸沙化程度分级特征

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｅｓｅｒｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｄｅｇｒｅｅ ａｎｄ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｆｅａｔｕｒｅｓ ｉｎ Ｍａｑｕ ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗ

沙化程度
Ｄｅｓｅｒｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｄｅｇｒｅｅ

地貌特征
Ｇｅｏｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｅａｔｕｒｅｓ

植被优势种
Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

植被盖度 ／ ％
Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｃｏｖｅｒａｇｅ

流沙覆盖度 ／ ％
Ｓａｎｄ ｃｏｖｅｒａｇｅ

ＮＤ 高寒嵩草草甸 高山嵩草、青藏苔草 ＞９０ ０

ＳＬＤ 轻度风蚀或沙埋 藏青苔草、早熟禾 ５０—９０ ０—５

ＭＤ 中度风蚀或沙埋 藏青苔草、裂叶独活 ３０—５０ ５—２５

ＳＤ 半流动沙丘或沙垄 毛穗赖草、藏虫实 １０—３０ ２５—５０

　 　 ＮＤ：无沙化草甸 Ｎｏｎｅ ｄｅｓｅｒｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ；ＳＬＤ：轻度沙化草甸 Ｓｌｉｇｈｔ ｄｅｓｅｒｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ；ＭＤ：中度沙化草甸 Ｍｏｄｅｒａｔｅ ｄｅｓｅｒｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ；ＳＤ：重度沙化草甸

Ｓｅｖｅｒｅ ｄｅｓｅｒｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

１．２．２　 土样采集

每个样方内随机选 ５ 个点，挖 ０—４０ｃｍ 深的坡面，每个坡面 ０—２０ｃｍ 层自下而上取约 ３００ｇ 鲜土后，将 ５
个点土样混合后立即装入无菌袋中，置于便携式小冰箱内；此外，用铝盒在每个坡面上 ０—２０ｃｍ 之间取样，用
便携式电子称立即称重。
１．２．３　 土壤颗粒、含水率、ｐＨ 测定

土壤颗粒粒径用马尔文粒度仪测定，土壤含水率用烘干法测定，土壤 ｐＨ 用无二氧化碳蒸馏水（水土比 ５：
１）浸提后 ｐＨ 计测定［１３］。
１．２．４　 土壤微生物测定

土壤微生物数量测定：土壤微生物数量用平板表面涂抹法计数［１４］。 真菌采用马丁⁃孟加拉红培养基，细
菌采用牛肉膏蛋白胨琼脂培养基，放线菌采用改良高氏一号培养基 ［１５⁃１６］。
１．２．５　 土壤酶活性测定

土壤蔗糖酶活性采用比色法，土壤脲酶活性采用靛酚蓝比色法，土壤磷酸酶活性采用磷酸苯二钠比色法，
土壤过氧化氢酶采用容量法［１７⁃１８］。
１．２．６　 数据分析

试验数据用 Ｅｘｃｅｌ 和 ＳＰＳＳ１７．０ 软件进行处理。

２　 结果分析

２．１　 沙化过程中土壤颗粒组成、含水量以及 ｐＨ 的变化

玛曲高寒草甸沙化过程中，土壤颗粒组成、土壤含水率以及 ｐＨ 均发生了显著变化（Ｐ＜０．０５）（详见表 ２）。
由表 ２ 可以看出，高寒草甸从未沙化退化到轻度沙化，土壤粘粒体积百分比、粉粒体积百分比、土壤含水率相

对减少 ７５．１９％、８０．０７％、７１．２３％，细砂粒体积百分比、粗砂粒百分比以及 ｐＨ 值相对增加 ５０．６０％、１６９．２７％、４．
７６％；高寒草甸从轻度沙化退化到中度沙化，土壤粘粒体积百分比、粉粒体积百分比、细砂粒体积百分比、土壤

含水量相对减少 ２４．１４％、７．８９％、３８．１９％、３２．５９％，粗砂粒相对增加 １７０．５３％，而 ｐＨ 基本没有变化；高寒草甸

从中度沙化退化到重度沙化，土壤粘粒体积百分比、细砂粒体积百分相对减少 １５．５１％、１９．０９％，粗砂粒体积百
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分比增加 １８．２０％，其它土壤特征值没有发生显著变化。

表 ２　 不同沙化程度土壤颗粒体积百分比、含水量及 ｐＨ 值

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐａｒｔｉｃｌｅｓ， ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｐＨ ｖａｌｕｅ ｉｎ ｄｅｓｅｒｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｍａｑｕ ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗ

沙化程度
Ｄｅｓｅｒｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ｄｅｇｒｅｅ

０．０１—２ｕｍ
（粘粒）

Ｃｌａｙ ｐａｒｔｉｃｌｅｓ

２—２０ｕｍ
（粉粒）

Ｓｉｌｔ ｐａｒｔｉｃｌｅｓ

２０—２００ｕｍ
（细砂粒）
Ｆｉｎｅ ｓａｎｄ

２００—２０００ｕｍ
（粗砂粒）
Ｃｏａｒｓｅ ｓａｎｄ

含水率 ／ ％
Ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ

ｐＨ 值
ｐＨ ｖａｌｕｅ

ＮＤ ９．３５±０．０１ ａ ３５．６７±０．６５ ａ ４８．４４±０．３８ ｂ ６．５４±０．３３ ｄ ２１．７６±０．７８ ａ ７．３６±０．０２ ａ

ＳＬＤ ２．３２±０．０４ ｂ ７．１１±０．１９ ｂ ７２．９５±１．０９ ａ １７．６１±０．９４ ｃ ６．２６±０．２９ ｂ ７．７１±０．０３ ｂ

ＭＤ １．７６±０．０１ ｃ ６．５４±０．０９ ｂｃ ４５．０９±０２．９ ｃ ４７．６４±０．９７ ｂ ４．２２±０．０１ ｃ ７．７４±０．０３ ｂ

ＳＤ １．７５±０．０１ ｃ ５．４６±０．０６ ｃ ３６．４８±０．４２ ｄ ５６．３１±０．４５ ａ ３．９２±０．２０ ｃ ７．７９±０．０３ ｂ

２．２　 沙化对土壤微生物数量影响

从图 １ 可以看出，高寒草甸沙化过程中土壤微生物（细菌、真菌、放线菌）数量发生了显著的变化（Ｐ＜
０．０５）。 随沙化程度的加剧，３ 类微生物的数量均先急剧增大，然后又急剧减小。 细菌数量、真菌数量、放线菌

数量及微生物总量在轻度沙化阶段出现了最大值，其值分别是未沙化阶段的 ３．７２、８．１３、７．５２ 以及 ４．０４ 倍。 不

同沙化阶段高寒草甸土壤中 ３ 类微生物数量及总的微生物数量分别为：轻度沙化＞中度沙化＞未沙化＞重度

沙化。

图 １　 玛曲高寒草甸沙化对土壤微生物数量影响

Ｆｉｇ．１　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｄｅｓｅｒｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ Ｍａｑｕ ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗ

为了进一步了解高寒草甸沙化过程土壤微生物菌群组成的动态变化，对土壤系统主要微生物细菌、真菌、
放线菌数量百分比进行了分析（详见表 ３）。 从表 ３ 可以看出，随着沙化程度的加剧，３ 类微生物数量百分比

均发生了显著变化（Ｐ＜０．０５）。 其中，细菌数量的百分比呈现出减小—增大—减小的趋势，中度沙化阶段百分

比值最大（９２．５３％）；真菌数量的百分比则表现为先增大后减小，在轻度沙化阶段的样地中，达到最大值（０．
２５％）；放线菌数量的百分比是增大—减小—增大，其轻度沙化阶段的值最大（１７．０５％）。 此外，在整个高寒草
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甸沙化的过程中，土壤细菌一直在整个菌群体系中占主要位置，其数量百分比一直在 ８２％以上，其次依次是

放线菌、真菌。

表 ３　 沙化对土壤微生物数量百分比组成的影响

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｄｅｓｅｒｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｎ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｉｎ Ｍａｑｕ ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗ

沙化程度
Ｄｅｓｅｒｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｄｅｇｒｅｅ

细菌
Ｂａｃｔｅｒｉａ

真菌
Ｆｕｎｇｉ

放线菌
Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ

ＵＤ ９０．６１ ±３．１２ ｂ ０．１３±０．０１ ｂ ９．２６±０．４５ ｃ

ＳＬＤ ８２．６４±１．２５ ｄ ０．２５±０．０２ ａ １７．０５±２．１３ ａ

ＭＤ ９２．５３±２．３４ ａ ０．１４±０．０１ ｃ ７．１７±０．４５ ｄ

ＳＤ ８９．２１±２．４５ ｃ ０．０８±０．０１ ｄ １０．７１±１．３４ ｂ

２．３　 沙化对土壤酶活性影响

从图 ２ 可以看出，沙化对高寒草甸土壤蔗糖酶活性、脲酶活性、中性磷酸酶活性及过氧化氢酶活性均不同

程度影响，除中性磷酸酶外，各水平间差异显著（Ｐ＜０．０５）。 其中，从未沙化向轻度沙化草甸的退化过程中，蔗
糖酶活性、脲酶活性以及过氧化氢酶活性分别降低了 ４０．６１％、６．５７％和 ４．９７％，中性磷酸酶几乎没有变化；从
轻度沙化草甸向中度沙化草甸退化过程中，蔗糖酶活性、脲酶活性、中性磷酸酶活性以及过氧化氢酶活性分别

降低了 ５５．１７％、２７．１３％、７９．５０％和 ２０．７１％；从中度沙化草甸退化到重度沙化草甸过程中，除中性磷酸酶外，其
它 ３ 种酶的活性继续减小。 此外，随高寒草甸沙化程度加剧，４ 种酶活性均呈现出不同程度的降低。

图 ２ 　 沙化对玛曲高寒草甸土壤酶活性影响

Ｆｉｇ．２　 Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｄｅｓｅｒｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎ Ｍａｑｕ ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗ

２．４　 土壤物理性质、微生物数量、酶活性之间的相关性分析

为了进一步了解玛曲高寒草甸沙化过程中土壤物理性质、土壤微生物数量及土壤酶活性的相互关系，对
１４ 个指标值进行了相关性分析（详见表 ４）。 由表 ４ 可以看出，土壤粘粒、粉粒与粗砂粒、含水量、ｐＨ、４ 种酶活

性间呈现出显著相关性（Ｐ＜０．０５）；土壤细砂粒与粗砂粒、真菌、放线菌、中性磷酸酶、过氧化氢酶之间呈现出
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显著相关性（Ｐ＜０．０５）；粗砂粒与土壤含水率、ｐＨ 值、４ 种土壤酶活性间呈现显著相关性（Ｐ＜０．０５）；细菌与真

菌、放线菌之间存在显著正相关关系（Ｐ＜０．０５）；４ 种土壤酶活性两两之间存在极显著地正相关关系（Ｐ＜
０．０１）。

３　 讨论

本试验表明，随着玛曲高寒草甸土壤沙化程度的逐渐加剧，土壤 ０—２０ｃｍ 层中细菌、真菌以及放线菌数

量均发生了显著变化，其变化趋势是先增大后减小。 李昌龙、安富博等人［５，１９］研究表明，玛曲高寒草甸植被地

下生物量、土壤养分等均随其沙化程度增加逐渐减小，这说明植被和土壤营养物质并不是影响该阶段土壤微

生物变化的主导因素。 Ｈａｓｓｉｎｋ、Ｆｏｓｔｅｒ 以及李君锋等人［２０⁃２２］研究表明，土壤微生物与土壤孔隙大小、土壤含水

率有很大关系。 因此本研究认为，可能因为玛曲未沙化区域的植被生长良好、土壤含水量率高、土壤粘粒含量

高，致使土壤含水量大多呈饱和状态，土壤中过多的水分影响到土壤含氧量，最终致使未沙化土壤中微生物数

量较小；当土壤逐渐演替到轻度沙化时，因土壤粘粒含量减少、细砂粒含量增大、土壤含水率减小、土壤通气性

改善，土壤生物迅速繁殖，促使轻度沙化土壤微生物数量急剧增大。 当土壤由轻度沙化演替到中度或重度沙

化时，土壤微生物下降可能是受土壤理化性质和植被双重影响。 该区域土壤 ｐＨ 在 ７．３—７．８ 之间，土壤微生

物群落中，细菌数量最大，这与胡亚林等人［２３］研究一致。
本研究中发现，随着玛曲高寒草地沙化程度加重，土壤蔗糖酶、脲酶、中性磷酸酶以及过氧化氢酶活性均

呈现出逐渐减少的趋势。 土壤酶主要来源于土壤微生物和植物根系分泌物及动植物残体分解释放的酶，这说

明玛曲高寒草甸在未沙化向轻度沙化退化过程中，影响土壤酶活性变小的主要因子是植物，而不是土壤微生

物。 但是，在轻度沙化向中度、重度演化过程中，土壤理化性质、土壤微生物以及植物共同影响着土壤酶活性

变化，这与林娜、万忠梅等人［２４⁃２５］研究报道相一致，至于那个因子对这种变化起主导作用还有待于进一步研

究。 此外，在野外实地取样过程中发现，随沙化程度逐渐加剧，土壤中微小动物种类和数量均逐渐减少，这说

明土壤中微小动物也是影响土壤酶活性变化因子之一。
土壤微生物与土壤理化性质、土壤酶活性、植物根系等之间存在一定关系，同时其群落内也存在复杂的互

馈关系，包括共生、互生、捕食等。 本研究通过对土壤细菌、真菌、放线菌、蔗糖酶、脲酶、中性磷酸酶、过氧化氢

酶、ｐＨ 值、土壤水分以及土壤颗粒组成进行相关性分析，发现土壤微生物与土壤酶活性之间的相关性不显著，
这与王笛等人［２６，２７］的研究结果存在差异。 此外，本研究发现细菌与真菌之间存在显著相关性，但 Ｍａｃｋｉｅ 等

人［２８］研究表明，细菌的挥发性物质影响着真菌的生长。 因此，本研究认为部分因子之间表现出的相关性是因

为在高寒草甸整个沙化过程中，某些因子受环境和植被变化导致统一变化趋势所致，比如真菌与细菌以及 ４
种酶之间正相关；相反，有些因子之间的确存在相关性，但因其它因子影响大于其影响，从变化趋势上体现不

出相关性，比如土壤微生物数量与土壤酶活性之间。
针对玛曲高寒草甸沙化过程植被组成、土壤物理性质、土壤微生物以及土壤酶活性等动态变化，本研究认

为沙化首先了驱使土壤颗粒组成和植被组成发生了变化，土壤颗粒组成和植被组成的变化致使土壤生物特

征、土壤肥力以及土壤酶等发生了变化。 因此，在玛曲沙化高寒草甸恢复过程中，首先通过多种措施逆转主动

因子———沙化，土壤生态系统才能实现逆向演变。

４　 结论

沙化对玛曲高寒草甸土壤微生物数量及土壤酶活性有极大的影响。 １）随沙化程度的加剧，细菌数量、真
菌数量、放线菌数量以及微生物总数量均出现了先增大后减小的趋势，在发生沙化的高寒草甸土壤中，细菌占

土壤微生物的主要组分，然后依次是放线菌和真菌。 ２）土壤蔗糖酶、脲酶、中性磷酸酶以及过氧化氢酶活性

随沙化程度加剧急剧减小。 ３）玛曲高寒草甸沙化过初期，驱使土壤微生物数量变化的主导因子是土壤孔隙

度和含水量；其沙化后期，驱使土壤酶活性变化的主导因子是土壤微生物、土壤孔隙度和土壤含水量。 ４）沙
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化直接改变玛曲高寒草甸土壤颗粒组成和植物组成，间接改变了土壤微生物数量和土壤酶活性。
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