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摘要：过度放牧导致高寒草地生态系统退化，围封是生态保护和恢复的管理手段。 本研究以青藏高原那曲县古露镇过牧退化高

寒草地为对象，系统分析了高寒草地生态系统的植被特征及土壤理化特性、土壤酶活性、土壤微生物生物量和群落结构对围封

的响应。 结果表明，短期围封后，（１）植被平均高度、盖度和地上生物量均有极显著增加（Ｐ＜０．０１），而生物多样性指数则显著降

低（Ｐ＜０．０１）；（２）土壤的水溶性有机碳含量、土壤物理结构（沙土与粉土的比例）及 ｐＨ 有显著变化（Ｐ ＜０．０５）；（３）土壤酶活性

没有明显改善；（４）土壤微生物生物量（细菌、放线菌、真菌）均呈显著增加（Ｐ ＜０．０５）；（５）土壤中细菌的多样性有增加的趋势，
其群落组成在门水平上也发生了变化；（６）Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ 分析显示与土壤细菌群落结构的呈正相关性的环境因子主要为土壤有机

碳含量（ＴＯＣ）、总氮含量（ＴＮ）、碳磷比（Ｃ ／ Ｐ）与氮磷比（Ｎ ／ Ｐ）（Ｐ ＜０．０５）。 这表明围栏封育有利于藏北草地植被、土壤理化特

性的恢复，还能维持土壤微生物多样性，促进高寒草地生态系统的可持续发展。
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ｂｕｔ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｆｔｅｒ ｆｅｎｃｉｎｇ． （６） Ｆｕｒｔｈｅｒ， ｔｈｅ Ｍａｎｔｅｌ′ｓ ｔｅｓｔ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｍａｊｏｒ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
ｆａｃｔｏｒ，ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ｓｕｃｈ ａｓ ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ （ＴＯＣ）， ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ （ＴＮ）， ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｒａｔｉｏ（Ｃ ／ Ｐ），
ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｔｏ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ｒａｔｉｏ（Ｎ ／ Ｐ）ｗｅｒｅ ａｆｆｅｃｔｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｆｅｎｃｅｄ ｓｉｔｅｓ． Ｆｒｏｍ ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ， ｉｔ ｃａｎ ｂｅ
ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｔｈａｔ， ｉｎ ｔｈｅ ｇｒａｓｓｌａｎｄｓ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ， ｓｏｉｌ ｓｕｂ⁃ｓｙｓｔｅｍ ｗａｓ ｓｔｅａｄｉｅｒ ｔｈａｎ ｐｌａｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｕｂ⁃ｓｙｓｔｅｍ． Ｉｎ ｓｏｉｌ ｓｕｂ⁃
ｓｙｓｔｅｍ， ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗｅｒｅ ｌｅｓｓ ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｔｈａｎ ｓｏｉｌ ｐｒｏｆｉｌｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｉｎ ｆｅｎｃｅｄ ｇｒａｓｓｌａｎｄｓ． Ｉｎ
ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎｓ， ｆｅｎｃｉｎｇ ｗａｓ ａ ｖａｌｉｄ ｍｅｔｈｏｄ ｉｎ ｒｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｎｇ ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ ｂｉｏｍａｓｓ ｉｎ ｔｈｅ ａｌｐｉｎｅ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｏｎ ＴＰ， ｔｈｅｒｅｂｙ
ｉｎｄｕｃｉｎｇ ａ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ， ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ．
Ｉｎ ｆｕｔｕｒｅ， ｍｏｒｅ ｄｅｓｔｒｏｙｅｄ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｓｈｏｕｌｄ ｂｅ ｆｅｎｃｅｄ ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｐｒｅｓｅｒｖｅ ｔｈｅ ｂａｌａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ａｎｄ ｔｏ ｒｅｓｉｓｔ ｔｈｅ
ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｇｌｏｂａｌ ｃｌｉｍａｔｅ ｃｈａｎｇｅ． Ｍｏｒｅ ｓｔｕｄｉｅｓ ｗｅｒｅ ｎｅｅｄｅｄ ｔｏ ｂｅ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｏｖｅｒ ｌｏｎｇｅｒ ｐｅｒｉｏｄｓ ｏｆ ｆｅｎｃｉｎｇ ｔｏ ｆｕｒｔｈｅｒ ｏｕｒ
ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｏｆ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｆｅｎｃｉｎｇ ｏｎ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｏｆ ａｌｐｉｎｅ ｇｒａｓｓｌａｎｄｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｓｈｏｒｔ⁃ｔｅｒｍ ｅｎｃｌｏｓｕｒｅ； ａｌｐｉｎｅ ｇｒａｓｓｌａｎｄｓ； ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｙｓｔｅｍ； ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ； ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ

青藏高原是我国主要的畜牧业基地，面积 １９９．９５×１０４ ｋｍ２，约占我国国土面积的 １ ／ ５。 平均海拔在 ４０００
ｍ 以上。 其中天然草地面积 １２８．３５×１０４ ｋｍ２，约占全国草地面积的 １ ／ ３。 丰富的天然草地资源，是发展草地畜

牧业的物质基础［１］。 高寒草甸是青藏高原分布最为广泛，海拔最高的草原植被类型，在维持当地生态系统稳

定、生物多样性和当地经济起着重要的作用。
过度放牧一方面会影响草地生态系统地上植被的高度和盖度，另一方面还可导致土壤的理化性质发生改

变，土壤微环境被破坏，土壤微生物的数量减少，致高寒草甸出现严重退化，减弱了天然草地作为生态屏障的

功能［２⁃３］。 土壤是生态系统的重要组分，其质量情况对构建稳定的生态系统具有举足轻重作用。 土壤酶活性

大小可表征生化反应的方向和强度，对维持土壤生态系统的稳定起着重要的作用。 土壤微生物是土壤有机质

的活性部分，既可作为养分的“库”，又可作为养分的“源”，在土壤形成、植物养分转化、污染物降解以及陆地

生态系统物质循环和能量流动过程中具有不可替代的作用。 土壤微生物参数作为草地生态系统土壤质量变

化和草地发育演替的重要指标受到广泛关注，研究土壤微生物对了解土壤肥力、土壤养分有效性以及环境变

化具有重要意义［４⁃５］。 围封作为有效的修复退化草地手段，对轻度、中度放牧有一定的修复作用［６］。 国内外

有关围栏禁牧对土壤微生物和酶活性的影响研究表明，不同的放牧强度对微生物群落结构可产生不同的影

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

响，围栏禁牧和轻度放牧可以有效提高土壤中各微生物群落的生物量，重度放牧明显降低微生物生物量和酶

活性［５，７⁃８］；对于草地退化和恢复过程的研究主要集中在植物群落［５］和土壤理化性质［９］ 方面，有关土壤微生物

群落结构的报道偏少。 就研究技术而言，某些微生物因培养条件要求较高而导致平板计数等目前常用的微生

物数量传统研究方法具有局限性［１０］。
为进一步系统探究围栏对藏北草原化生态系统的修复作用，在青藏高原那曲县古露镇过度放牧区设置围

栏禁牧，研究围栏对植被与土壤理化、酶活性特征影响，同时结合磷脂脂肪酸 （ Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ Ｆａｔｔｙ⁃Ａｃｉｄ
Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＬＦＡ）技术、高通量测序技术（１６Ｓ ｒＤＮＡ Ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ）对土壤微生物的生物量与细菌

群落结构变化进行深度解析，从而为退化的高寒草原化生态系统修复提供科学依据。

１　 研究区概况与研究方法

１．１　 研究区概况

研究地点古露，藏语为“黄羊聚居的山沟”之意，又名“谷露”，位于西藏那曲县，是藏北通往藏中、南的门

户，以牧业为主，兼有副业。 草场面积 ６．８４ 万公顷，主要饲养牦牛、绵羊、山羊、马。 当地草地载畜量属于严重

超载，草地植被类型属于草原化草甸生态系统的范畴，土壤类型为高原草甸土，具有很强的代表性。 根据当地

气象观测站的气象观测数据，研究区年均温为－３℃，采样前后 ８ 月份均温 ７．８℃ ［１１］，年均降水量为 ４１１．６ ｍｍ。
１．２　 样品采集

本试验在那曲县古露镇（３０°５０′５４．２３″Ｎ，９１°３７′１４．１４″Ｅ）开展相关研究。 在 ２００８ 年进行围栏禁牧试验，
试验小区为 ３ ｍ×３ ｍ，共设置 ３ 个平行小区。
１．２．１　 样地设置和植被调查

２０１１ 年 ８ 月，在植物生长最旺盛的季节，分别在围封样地和放牧样地（对照样地）内，随机设置 ３ 个面积

为 １ ｍ×１ ｍ 的小样方，记录样方内的物种组成，然后采用样方法（有 １００ 个面积为 １０ ｃｍ×１０ ｃｍ 的网格组

成），分别测量植物群落总盖度、物种分盖度、频度、高度等，调查完毕，将样方内植物齐地面剪下，装入牛皮纸

袋内，密封保存。
１．２．２　 土壤样品的采集

２０１１ 年采集围栏内 ３ 年的土壤样品，并且采集放牧土壤样品作为对照，每个样点用土钻通过蛇形采集

０—１５ ｃｍ 土壤过 ２ ｍｍ 筛后混合在一起，各 ３ 个重复。 采集后至于保温箱中加生物冰袋保存，然后空运回北

京实验室进行室内实验分析。
１．３　 分析方法

１．３．１　 地上植物生物量的测定

将牛皮纸袋内植物，在 ６５℃烘干至恒重后称重并记录。
１．３．２　 土壤理化性质的测定

将部分土壤样品风干，参照土壤农化常规分析法［１２］测定基本理化性质。 称取 ５ ｇ 土壤在 １０５℃烘干 １２ ｈ
达到恒重后，测含水量；按照 １：∶２．５ 的水土比测定土壤的 ｐＨ 值；用粒度分析仪测量土壤粒径；土壤有机碳使

用日本 ＴＯＣ⁃ＴＮ 分析仪测量；土壤总氮的测定采用凯氏定氮法；土壤总磷测定采用紫外分光光度计。
土壤水溶性物质参照 Ｊｏｎｅｓ［１３］的方法，将 ２．５ ｇ 湿土加入 ２５ ｍＬ 去离子水，２００ ｒ ／ ｍｉｎ 搅拌 １５ ｍｉｎ，２５００ ｒ ／

ｍｉｎ 离心 １０ ｍｉｎ，收集上清液。 采用日本 ＴＯＣ⁃ＴＮ 分析仪测定水溶性有机碳和水溶性有机氮；采用离子色谱法

测量硝酸根离子、铵根离子和硫酸根离子的含量。
１．３．３　 土壤酶的测定

土壤酶活性的测定试根据关松荫［１４］的方法来测定。 酚氧化酶和过氧化物酶活性采用分光光度法测量：１
ｇ 湿土加入 １０ ｍＬ １％浓度的焦培酸作为底物在 ３０℃条件下混合 １０ ｍｉｎ 待测。 β⁃葡萄糖苷酶活性测定：以 ｐ⁃
Ｎｉｔｒｏｐｈｅｎｏｌ⁃β⁃Ｄ⁃Ｇｌｕｃｏｐｙｒａｎｏｓｉｄｅ（ｐＮＰＧ）作为底物，将 １ ｇ 湿土加入 ４ ｍＬ ０．０５ ｍｏｌ ／ Ｌ 缓冲液以及 １ｍＬ ５ ｍｍｏｌ ／

３　 １３ 期 　 　 　 高凤　 等：藏北古露高寒草地生态系统对短期围封的响应 　
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Ｌ 的 ｐＮＰＧ 在 ３７℃条件下水浴 １ ｈ。 Ｌ⁃天冬酰胺酶活性测定：将 ５ ｇ 土置于 ５０ ｍＬ 三角瓶中，用 ０．５ ｍＬ 甲苯处

理 １５ ｍｉｎ 后加 １０ ｍＬ 的 ３％天冬酰胺和 １０ ｍＬ（ｐＨ＝ ６．７）磷酸盐缓冲液后置于 ３７℃恒温箱中培养 ２４ ｈ。 蔗糖

酶活性测定：将 １ ｇ 湿土加入 １５ ｍＬ 的 ２ ｍｏｌ ／ Ｌ 醋酸缓冲溶液，以及 １５ ｍＬ 的 １．２％蔗糖底物后置于 ５０℃条件

下培养 ３ ｈ。 脲酶活性测定：将 ０．５ ｇ 湿土加入 ２．５ ｍＬ 的 ８０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ 脲素和 ２０ ｍＬ 的 ７５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ 硼酸盐缓冲溶

液后置于 ３７℃条件下反应 ２ ｈ。 蛋白酶活性测定：将 １ ｇ 湿土加入 ５ ｍＬ 的酪蛋白溶液和 ５ ｍＬ 的三异丙基乙

磺酰缓冲溶液后置于 ５０℃条件下培养 ２ ｈ。 酸性磷酸酶活性测定：以苯基磷酸盐作为基质，以酚的释放量表

示磷酸酶活性。
１．３．４　 磷脂脂肪酸的提取和分离

磷脂脂肪酸抽提方法使用调整后的 ＢＤ 方法［１５］，将 ５ ｇ 冷冻干燥样品加入单一相的氯仿、甲醇和磷酸盐

缓冲溶液的混合溶剂（１：２：０．８ 体积比，ｐＨ＝ ７．４）抽提 ２ ｈ，离心在上清液中加入等比例的水和氯仿，静置分层

吸取下层有机相。 重复此抽提过程两次，并两次抽提得到的有机相混合在一起，分别采用氯仿、丙酮和甲醇冲

洗硅酸层析柱得到中性脂、糖脂和磷脂。 得到的磷脂部分再通过 ３７℃水浴 １５ ｍｉｎ 在碱性条件下水解为磷脂

脂肪酸甲酯，加入 Ｃ１９：０ 作为内标，保存在－２０℃条件下，待上机分析。 磷脂脂肪酸图谱分析采用美国 Ａｇｉｌｅｎｔ
６８９０ Ａ 型气象色谱仪，包括全自动进样装置、石英毛细管柱及氢火焰检测器。 鉴定采用美国 ＭＩＤＩ 公司

（ＭＩＤＩ，Ｎｅｗａｒｋ，Ｄｅｌａｗａｒｅ，ＵＳＡ）开发的基于细菌细胞磷脂脂肪酸成分鉴定的 ＳｈｅｒｌｏｃｋＭＩＳ ４．５ 系统（Ｓｈｅｒｌｏｃｋ
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ Ｓｙｓｔｅｍ）。
１．３．５　 １６ｓ ｒＤＮＡ 高通量测序

首先提取基因组 ＤＮＡ：取 ０．５ ｇ 样品，选用 ＦａｓｔＤＮＡ􀳏 ＳＰＩＮ Ｋｉｔ ｆｏｒ Ｓｏｉｌ 提取土壤总 ＤＮＡ，经琼脂凝胶电泳

定性检 测， 同 时 在 Ｎａｎｏｄｒｏｐ ２０００ 测 定 浓 度 及 其 纯 度， 置 于 － ２０℃ 冰 箱 保 存 备 用。 以 ５１５Ｆ （ ５ ‘⁃
ＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ⁃３′）和 ８０６Ｒ （５‘⁃ＣＣＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃３′）作为引物（带有 ＤＮＡ 条形码）
扩增 １６ｓ ｒ ＲＮＡ 基因。 ＰＣＲ 扩增条件：预变性 ９４℃、３ｍｉｎ，变性 ９４℃、３０ ｓ，退火 ５６℃、３０ ｓ，延伸温度 ７２℃、４５
ｓ，３０ 个循环后在 ７２℃延伸 ５ ｍｉｎ。 ＰＣＲ 产物经切胶纯化后，使用 ＰｉｃｏＧｒｅｅｎ 精确定量 ｄｓＤＮＡ 的浓度精确定

量，然后根据定量结果，等量混合样品，参照 Ｉｏｎ ＰＧＭＴＭＴｅｍｐｌａｔｅ ＯＴ２ ４００ Ｋｉｔ 与 Ｉｏｎ ＰＧＭＴＭＳｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ４００ Ｋｉｔ

的操作说明，使用 Ｉｏｎ ＯｎｅＴｏｕｃｈＴＭ２、Ｉｏｎ ＰＧＭＴＭ平台进行测序，从终端导出数据待分析。

１．４　 统计分析

围封与放牧区的植被、理化性质、土壤酶、磷脂脂肪酸的数据整理在 Ｅｘｃｅｌ 中完成，使用 ＳＰＳＳ １８．０ 做单因

素方差分析，并在 ０．０５ 的水平上进行显著性检验，图形绘制在 ＯｒｉｇｉｎＰｒｏ ８．５ 中进行。
植被调查数据整理后，分别计算平均盖度、高度、多样性指数、地上生物量等指标，计算公式如下［１６］：

重要值（Ⅳ）＝ （相对频度＋相对盖度＋相对高度） ／ ３
群落多样性指数采用 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数：

Ｈ ＝－ ∑
ｎ

ｉ ＝ １
Ｐ ｉ（ｌｎＰ ｉ）

式中，Ｐ ｉ 为种 ｉ 的重要值，因个体数对草本植物统计较困难，在计算中采用各物种的重要值（Ⅳ）替代个

体数［１７］。
１６ｓ ｒＤＮＡ 高通量测序数据，由 ＩＯＮ Ｔｏｒｒｅｎｔ 测序终端导出 Ｑ＞２０ 的数据结果，首先在 Ｌｉｎｕｘ 系统终端利用

Ｐｅｒｌ 脚本进行格式转换等标准化处理后，然后上传到 Ｇａｌａｘｙ 云端（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｚｈｏｕｌａｂ５． ｒｃｃｃ．ｏｕ．ｅｄｕ：８０８０）进行初

步分析，去除短序列、去污染、去掉嵌合体等，其中去掉嵌合体序列使用 ＵＣＨＩＭＥ［１８］，以 ９７％的相似度使用

ＵＣＬＵＳＴ 划分操作分类单元（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔ，ＯＴＵ），同时得到各 ＯＴＵ 的代表序列与核糖体数据

库［１９］（Ｒｉｂｏｓｏｍａｌ Ｄａｔａｂａｓｅ Ｐｒｏｊｅｃｔ，ＲＤＰ）数据库比对进行系统分类（Ｃｌａｓｓｉｆｅｒ）。 α 多样性采用 Ｃｈａｏ １［２０］ 指数

评估，Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ 分析在 Ｒ ３．２．０（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｃｒａｎ．ｒ－ｐｒｏｊｅｃｔ．ｏｒｇ）中进行。

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　
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２　 结果与分析

２．１　 围封与放牧区植被群落的变化特征

　 　 草地植被以矮嵩草（Ｋｏｂｒｅｓｉａｈｕｍｉｌｉｓ）为建群种，紫花针茅（Ｓｔｉｐａｐｕｒｐｕｒｅａ）为优势种，中亚早熟禾为伴生

种，兼有其他杂类草。 短期（３ 年）围栏，围封与放牧区的优势种群没有发生变化，而高寒草地植物群落高度和

盖度都出现了显著的变化，围栏内的植被平均高度、地上生物量明显高于围封外，差异极显著（Ｐ＜０．００１），而
且植被总盖度高于围栏外，存在极显著差异（Ｐ＜０．０１），但围栏内植被的香浓⁃威纳（Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ）指数显著

（Ｐ＜０．０１）低于围栏外（表 １）。 这说明围封修复的方式可以有效促进植被的生长，而放牧则直接影响群落

结构。

表 １　 围栏内外植被特征

Ｔａｂｌｅ １　 Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｒａｚｉｎｇ ａｎｄ ｆｅｎｃｉｎｇ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

高度 ／ ｃｍ
Ｈｅｉｇｈｔ

盖度 ／ ％
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

香浓⁃威纳指数
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｉｅｎｅｒ（Ｈ）

地上生物量 ／ （ｇ ／ ｍ２）
Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ ｂｉｏｍａｓｓ

放牧 Ｇｒａｚｉｎｇ ２．９±０．１２ｂ ７５±２．８９ｂ １．４６±０ａ ９８．６８±８．５１ｂ

围封 ３ 年 Ｆｅｎｃｉｎｇ ３ ｙｅａｒｓ １５．０７±０．７２ａ ９４．６７±２．４ａ １．４２±０ｂ ３９４．２６±１２．４８ａ

　 　 同列不同小写字母表示不同处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．２　 围封与放牧区土壤理化性质的变化特征

围封对土壤理化性质有显著影响，主要体现在土壤的 ｐＨ、水溶性有机碳（Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ，ＤＯＣ）
方面（表 ２、表 ３）。 ３ 年后围栏内，土壤 ｐＨ 由 ６．８１ 显著降低至 ６．５６，土壤水溶性有机碳含量（２４８．４３ ｍｇ ／ ｋｇ）显
著（Ｐ＜０．０５）高于自由放牧区（１９３．８８ ｍｇ ／ ｋｇ）；土壤含水量高于围栏外，土壤水含量达到 １８．６９％，而自由放牧

的土壤水含量为 １４．９８％，土壤水溶性有机氮含量为 １４．５６ ｍｇ ／ ｋｇ 高于自由放牧区的

表 ２　 围栏内外土壤有机元素变化特征

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｏｒｉｇａｎｉｃ ｅｌｅｍｅｎｔ ｐｒｏｐｅｒｔｙ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｒａｚｉｎｇ ａｎｄ ｆｅｎｃｉｎｇ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

总有机碳
ＴＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

全氮
ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

全磷
ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

碳氮比
Ｃ ／ Ｎ

碳磷比
Ｃ ／ Ｐ

氮磷比
Ｎ ／ Ｐ

沙土 ／ 粉土
Ｓａｎｄ ／ Ｓｌｉｔ

放牧 Ｇｒａｚｉｎｇ ３３．３６±３．０５ａ ２．３２±０．３５ａ ０．６４±０．０２ａ １４．６１±０．７９ａ ５２．３８±３．９７ａ ３．６４±０．４８ａ ３．３５±０．４７ａ

围栏 ３ 年 Ｆｅｎｃｉｎｇ ３２．１±１．６３ａ ２．３１±０．１３ａ ０．５９±０．０１ａ １３．９２±０．５１ａ ５４．６±２．８６ａ ３．９２±０．１７ａ １．９９±０．１４ｂ

　 　 同列不同小写字母表示不同处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）

表 ３　 围栏内外土壤水溶性物质基本理化特性

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ ｓｏｉｌ ｍａｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｒａｚｉｎｇ ａｎｄ ｆｅｎｃｉｎｇ

处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ 放牧 Ｇｒａｚｉｎｇ 围栏 ３ 年 Ｆｅｎｃｉｎｇ ３ ｙｅａｒｓ

土壤水 ＷＣ ／ ％ １４．９８±０．８６ａ １８．６９±２ａ

ｐＨ ６．８１±０．０６ａ ６．５６±０．０５ｂ

铵根离子 ＮＨ＋
４ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １．７３±０．１９ａ ３．２４±０．９７ａ

硝酸根 ＮＯ－
３ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ７．２±２．２６ａ ８．１９±１．１ａ

亚硝酸根 ＮＯ－
２ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ０．４±０．２２ａ ０．２８±０．１２ａ

钾离子 Ｋ＋ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １０．５６±１．７１ａ １０．４４±１．５３ａ

硫酸根 ＳＯ２－
４ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ８．６９±０．４３ａ １０．７７±２．４ａ

硝态氮 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ７．７８±２．２７ａ ８．４７±１．２２ａ

铵态氮 ／ 硝态氮 ＮＨ＋
４ －Ｎ ／ ＮＯ－

３ ⁃Ｎ ０．３１±０．１５ａ ０．３７±０．１ａ

水溶性有机碳 ＤＯＣ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １９３．８８±５．６３ｂ ２４８．４３±１８．６６ａ

水溶性有机氮 ＤＯＮ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １２．１±０．３３ａ １４．５６±１．１４ａ

水溶性有机碳、氮比 ＤＯＣ ／ ＤＯＮ １６．０３±０．５５ａ １７．１２±０．８３ａ

　 　 同行不同小写字母表示不同处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）

５　 １３ 期 　 　 　 高凤　 等：藏北古露高寒草地生态系统对短期围封的响应 　
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１２．１ ｍｇ ／ ｋｇ； 围栏内土壤总有机碳含量、全碳含量、全磷含量、碳氮含量比略低于围栏外，但均未达到显著水

平。 围栏内土壤中铵根离子、硝酸根离子的含量略高于围栏外；而且，围栏后土壤粒径也发生了变化，沙土 ／粉
土含量的比值显著降低。 由此看出，围封对易提高对土壤易降解有机质的含量，而难降解的有机质在一定范

围内有固定作用，草原土壤有机质含量对外界变化的响应有一定的弹性［２２⁃２３］，因此土壤有机质的含量没有显

著变化。
２．３　 围封与放牧区土壤酶活性的变化特征

从围栏内与自由放牧区的 ８ 种土壤酶活性的测定结果（表 ４）可以看出，土壤酶的活性均有所变化，但均

未达到显著水平（Ｐ＞０．０５）。 围栏内的蔗糖酶、葡萄糖苷酶、酚氧化酶、过氧化物酶、蛋白酶的含量均高于围栏

外。 反之，Ｌ⁃天冬氨酸酶、脲酶、碱性磷酸酯酶的含量围栏内低于围栏外。

表 ４　 围栏内外土壤酶活性变化特征

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒ ｏｆ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｒａｚｉｎｇ ａｎｄ ｆｅｎｃｉｎｇ

处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ 放牧 Ｇｒａｚｉｎｇ 围栏 ３ 年 Ｆｅｎｃｉｎｇ ３ ｙｅａｒｓ

蔗糖酶 Ｉｎｖｅｒｔａｓｅ ／ （μｇ ｇ－１ ｈ－１） ２０２４±４１０．２３ａ ３０３９．６１±７８７．３５ａ

β⁃葡糖苷酶 β⁃ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ ／ （μｇ ｇ－１ ｈ－１） ３６７．０１±２１．２２ａ ３６９．６６±２１．９８ａ

酚氧化酶 Ｐｈｅｎｏｌ ｏｘｉｄａｓｅ ／ （μｇ ｇ－１ ｈ－１） ３３７．３２±１４．３８ａ ３４１．８±３２．１９ａ

过氧化物酶 Ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ ／ （μｇ ｇ－１ ｈ－１） ８４９．８６±７１．０８ａ ９８２．５６±１１６．４５ａ

蛋白酶 Ｐｒｏｔｅａｓｅ ／ （μｇ ｇ－１ ｈ－１） １２７．４６±４．８９ａ １４３．２８±９．２３ａ

Ｌ⁃天冬酰胺酶 Ｌ⁃ａｓｐａｒａｇｉｎａｓｅ ／ （μｇ ｇ－１ ｈ－１） ０．１４±０．０１ａ ０．１±０．０１ａ

脲酶 Ｕｒｅａｓｅ ／ （μｇ ｇ－１ ｈ－１） ６５．７±６．５１ａ ６３．２２±１．８３ａ

碱性磷酸酯酶 Ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ／ （μｇ ｇ－１ ｈ－１） ４９１．８８±４１．１７ａ ４３６．３６±１２．９１ａ
　 　 同行不同小写字母表示不同处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．４　 围封与放牧区土壤微生物生物量的变化特征

磷脂脂肪酸分析（ＰＬＦＡ）技术，可以全面分析土壤微生物的生物量［２４⁃２５］。 其结果（表 ５）表明，围栏内土壤

细菌（ ｉ１４：０、 ｉ１５：０、ａ１５：０、Ｃ１５：１、 ｉ１６：０、１６：１ω５、１６：１ω９、１６：１ω７ｔ、１７：０、 ｉ１７：０、 ａ１７：０、 ｃｙ１７：０、１８：１ω５、
１８：１ω７ｔ、ｉ１９：０、ａ１９：０、ｃｙ１９：０）生物量、放线菌（１０Ｍｅ１６：０、Ｍｅ１７：０、１０Ｍｅｌ１８：０）生物量、革兰氏阳性菌（ ｉ１４：０、
ｉ１５：０、ａ１５：０、ｉ１６：０、ｉ１７：０、ａ１７：０、ｉ１９：０、１０Ｍｅ１６：０、１０Ｍｅ１７：０、１０Ｍｅ１８：０）生物量和革兰氏阴性菌（ ｃｙ１７：０、
ｃｙ１９：０、１５：１、１６：１ω９、１６：１ω７、１６：１ω５、１８：１ω７、１９：１）生物量显著高于围栏外（Ｐ＜０．０５）。 但真菌（１８：１ω９、
１８：２ω６）生物量与自由放牧区均无显著差异（Ｐ＞０．０５）。

表 ５　 围栏内外土壤微生物生物量变化特征

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｒａｚｉｎｇ ａｎｄ ｆｅｎｃｉｎｇ

处理 Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ 放牧 Ｇｒａｚｉｎｇ 围栏 ３ 年 Ｆｅｎｃｉｎｇ ３ ｙｅａｒｓ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ ／ （ｎｍｏｌ ／ ｇ） ２２．８９±０．４２ｂ ２７．３８±０．６９ａ

真菌 Ｆｕｎｇｉ ／ （ｎｍｏｌ ／ ｇ） ４．８５±０．３３ａ ５．５４±０．３４ａ

放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅ ／ （ｎｍｏｌ ／ ｇ） ５．２２±０．１９ｂ ５．８４±０．１２ａ

革兰氏阳性菌 Ｇ＋ ／ （ｎｍｏｌ ／ ｇ） １２．１３±０．２３ｂ １４．８４±０．２７ａ

革兰氏阴性菌 Ｇ－ ／ （ｎｍｏｌ ／ ｇ） １２．９±０．２２ｂ １４．３７±０．４９ａ

真菌 ／ 细菌 Ｆ ／ Ｂ ／ （ｎｍｏｌ ／ ｇ） ０．２１±０．０１ａ ０．２±０．０１ａ

阳性菌 ／ 阴性菌 Ｇ＋ ／ Ｇ－ ／ （ｎｍｏｌ ／ ｇ） ０．９４±０ｂ １．０３±０．０２ａ

环状脂肪酸 ／ 前体脂肪酸 ｃｙ ／ ｐｒｅ ／ （ｎｍｏｌ ／ ｇ） ０．３５±０．０２ａ ０．３±０．０２ａ
　 　 Ｇ＋：革兰氏阳性菌 Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｇ－：革兰氏阴性菌 Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｇ＋ ／ Ｇ－：革兰氏阳性菌 ／ 革兰氏阴性菌 Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ

ｂａｃｔｅｒｉａ ／ Ｇｒａｍ－ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ．；Ｆ ／ Ｂ：真菌 ／ 细菌 Ｆｕｎｇｉ ／ Ｂａｃｔｅｒｉａ；ｃｙ ／ ｐｒｅ：环状脂肪酸 ／ 前体 ｃｙｃｌｏｐｒｏｐｙｌ ／ ｐｒｅｃｕｒｓｏｒｓ；同行不同小写字母表示不同处

理间差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．５　 围封与放牧区土壤中细菌群落结构的变化特征

测序数据质控后共得到 ５６３６１７ 条细菌的纯净序列，从门（ｐｈｙｌｕｍ）水平上看（图 １），土壤中变形菌门、放
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图 １　 围栏内外细菌在门水平上的主要群落结构特征

　 Ｆｉｇ． １ 　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌａ

ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｒａｚｉｎｇ ａｎｄ ｆｅｎｃｉｎｇ． Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ａｒｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ

ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎａｌ ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ ｏｆ ｔｈｏｓｅ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｔｈａｔ ｃｏｕｌｄ

ｂｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

线菌门、酸杆菌门、疣微菌门占主导位置，围栏内土壤中

变形菌门、放线菌门、酸杆菌门、疣微菌门所占比例分别

为 ２４．０１％、２０．８７％、１８．４３％、１５．７０％，围栏外土壤中变

形菌门、放线菌门、酸杆菌门、疣微菌门所占比例分别为

２２．９９％、２０．８８％、１５．５６％、１５．２０％。 其中（图 １）围栏内

土壤变形菌门、放线菌门、酸杆菌门、疣微菌门、拟杆菌、
浮霉菌门、芽单胞菌门所占比例均明显高于放牧区（Ｐ＞
０．０５），而围栏外放牧区厚壁菌门所占比例高于围栏内

（Ｐ＞０．０５）。 通过 Ｃｈａｏ１ 值来估计物种总数［２６］，围栏内

土壤 微 生 物 的 Ｃｈａｏ１ （ １３６３１１． ４１ ） 高 于 围 栏 外

（１３０６１６．８２），由此看出，围栏内土壤细菌的多样性高于

放牧区，但未达显著水平（Ｐ＞０．０５）。
２．６　 细菌群落结构与环境因子之间的关系

通过 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ 分析土壤细菌群落结构与土壤理

化性质之间的相关性，主要体现在土壤有机碳含量、总
氮含量、碳磷比与氮磷比，呈显著正相关的关系（表 ６）。

表 ６　 土壤细菌的群落结构与环境因子之间的关系

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

环境因子
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

相关性系数
Ｒ

显著性
Ｐ

环境因子
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

相关性系数
Ｒ

显著性
Ｐ

ｐＨ －０．４４ ０．９ 有机碳 ＴＯＣ ０．６１ ０．０１

总氮 ＴＮ ０．６３ ０．０３ 碳氮比 Ｃ ／ Ｎ ０．１２ ０．２５

总磷 ＴＰ ０．２２ ０．２ 碳磷比 Ｃ ／ Ｐ ０．５１ ０．０３

氮磷比 Ｎ ／ Ｐ ０．７２ ０．０３ 水溶性有机碳 ＤＯＣ －０．３２ ０．８１

硝酸根 ＮＯ－
３ ０．６３ ０．０５

３　 讨论

３．１　 围封与放牧区植被群落的变化特征

围栏封育作为修复退化草地的有效手段被广泛采用，并形成良好的生态效益，主要表现在围栏封育可明

显提高草地群落的地上生物量，草地植被的高度和盖度增加［２７⁃２８］，有效控制草地的沙化程度、土壤的养分流

失［２９⁃３０］。 本研究表明，短期（３ 年）围栏封育后，高寒草地植被群落高度、盖度、生物量均显著增加，说明围封对

植被生长有显著修复效果，对草地生产力有促进作用。 然而，香农－威纳（Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ）指数显著降低，说
明了放牧对于植物生物多样性有促进作用。 有研究表明，由于受海拔、气候和植被组成等因素影响，高寒荒漠

植被群落盖度和高度对围栏封育响应较快，而高寒草原和高寒草甸群落盖度和高度对围封响应相对较为缓

慢，而在这 ３ 类高寒草地生态系统中地上生物量对围栏封育均响应较快［６］。 长期围栏一定程度上会降低草地

群落的物种多样性，而短期围栏封育对退化高寒草原植被群落多样性影响不显著，生产力显著提高，这可能是

在围封前退化高寒草地处于过度放牧的状态，草地植被长期被践踏，生长发育受到抑制，降低了优势种的优势

度，为非优势物种拓宽了生存空间，物种在种类数量结构上发生变化。
３．２　 围封与放牧区土壤理化性质的变化特征

放牧是草地利用的主要方式之一，家畜通过采食、践踏和排泄 ３ 种主要途径影响草地的土壤健康状

况［３１］。 放牧主要影响表层土壤物理特性及其化学元素成分，进而影响土壤养分的动态循环［９］。 土壤有机质
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（主要指碳素）是陆地生物圈生物地球化学循环的主要成分之一，指示土壤健康，而可溶性有机质是土壤有机

库中最活跃的部分，能最敏感的反映土壤有机质的变化。 本研究中围栏内土壤相对放牧来说，有机碳含量略

高于围栏外，并未达到显著水平（Ｐ＞０．０５）、而水溶性有机碳含量高于围栏外，已经发生了显著变化（Ｐ＜０．０５）。
这是由于在生态环境相对脆弱的半干旱地区，土壤本身有机质含量较低，放牧后打破了土壤的低缓冲性能，导
致了土壤有机质降低。 而围栏封育区在无牲畜干扰的情况下，得到了恢复。 而土壤 ｐＨ 有显著变化（Ｐ＜０．
０５），酸性增强，同时土壤物理结构（沙土与粉土比例）有显著变化（Ｐ＜０．０５），土壤总、氮磷含量围栏外高于围

栏内，这是由于围栏外作为自由放牧区，牲畜频繁采食，导致排放的粪便输出增加，土壤全氮、全磷长时间累积

导致的结果。 而 Ｙａｎｆｅｎ Ｗ 等［３２］研究发现，放牧对土壤有机质没有影响，Ｆｒａｎｋ 等［３３］ 研究表明围栏与适牧样

地相比有一定的土壤有机质略有增加。 Ｒｏｍｕｌｏ 等［３４］发现放牧对全氮含量没有显著影响，长期适度放牧有利

于提高氮的循环速率和可利用率。 在以往的研究中放牧对土壤物理和化学性质的影响并没有单一和一致的

结论，尤其体现在化学性质上，这可能是因为草原土壤系统具有滞后性和容量性 （弹性） ［２３］，而且气候、地形、
土壤性质、植物组成、放牧动物类型、放牧历史等因素对土壤化学性质有重要的影响。
３．３　 围封与放牧区土壤酶的变化特征

土壤酶作为有机质分解过程的生物催化剂，主要源于土壤微生物、植物根系及动植物残体腐解过程，是评

价土壤生产力与生物活性的重要生物指标。 其中细菌、真菌、湿地物种的植物根系都能够合成土壤酶并释放

到细胞外，土壤中的游离酶的活性非常稳定，在 １ 年或更多时间内不失去活性。 蔗糖酶、葡萄糖苷酶、酚氧化

酶、过氧化物酶与碳循环密切相关，Ｌ⁃天冬氨酸酶、蛋白酶、脲酶与氮循环功能相关，而碱性磷酸酯酶与磷循环

密切相关，土壤酶在生态系统物质循环中起着重要的作用。 本试验证实，脲酶与碱性磷酸酶，Ｌ⁃天冬氨酸酶的

活性表现为围栏外略高于高于围栏内，其原因尚不清楚需进一步研究，其他 ５ 种酶的活性均是围栏内高于围

栏外，围封后，表层凋落物增多，使土壤肥力得到改善，但有些变化不明显，可能是由于围栏期限较短，表层有

机质积累较少，代谢活跃性较低。
３．４　 围封与放牧区土壤微生物生物量及群落结构的变化特征

在高寒草地生态系统中，土壤微生物及其生物量在土壤形成和演化过程中起介导作用，土壤微生物群落

组成及其生物量等成为评价土壤健康的生物指标，以此来评价退化土壤生态系统的恢复过程已经成为国内外

的热点研究对象。 土壤具有比陆地上任何其他生态系统都要丰富且了解甚少的生物多样性，这是导致其群落

结构和生态功能难以被预测的原因之一。 磷脂脂肪酸分析（ＰＬＦＡ）技术常被用于研究复杂群落中微生物的

多样性，磷脂是所有活细胞细胞膜的基本组成，具有多样性和生物学特异性，可用于土壤微生物群落结构的研

究，结合 １６Ｓ ｒＤＮＡ 高通量测序技术，对细菌的群落结构进行深入探究。 ＰＬＦＡ 试验结果表明，微生物的总生

物量在围栏后显著增加。 细菌与真菌的生物量围栏内显著高于围栏外（Ｐ＜０．０５），真菌与细菌的比值以及环

状脂肪酸与前体脂肪酸的比值，围栏内略低于围栏外，没有显著变化（Ｐ＞０．０５）。 说明在短期（３ 年）围栏的时

间内，青藏高原该地区的环境压力较小，自由放牧区放牧量有一定的随机性，还未引起土壤微生物结构的显著

改变。 退化草地的修复是一个漫长的过程，在短时间内难以完全恢复。 由 １６Ｓ ｒＤＮＡ 测序的结果显示，围封后

土壤细菌多样性（Ｃｈａｏ１）及在门水平上的优势物种相对丰度均有所增加，但其并未达到显著水平。 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ
结果显示，影响细菌群落结构的主要环境因子是土壤的固相有机元素含量。 其中有机元素的含量相对水溶性

元素变化周转较为缓慢，围封年限较短，还未发生显著变化。 土壤微生物是生物地球化学循环的执行者，通过

其代谢及微生物间相互作用进行着物质转化和元素循环［３５］。 然而，对于土壤微生物的复杂功能和相互作用

还了解不够，仍需要进一步研究。

４　 结论

过度放牧能破坏植被⁃土壤⁃微生物系统稳定性，围栏封育可以修复退化草地。 本试验证实，围封后植被

高度、盖度均有显著变化，土壤的理化性质（土壤水、ｐＨ、水溶性有机碳氮含量等）有所改善，土壤微生物的生
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物量有显著增加。 进一步分析结果显示，细菌的群落结构与土壤有机元素的含量与组成（ＴＯＣ、ＴＮ、Ｃ ／ Ｐ、Ｎ ／
Ｐ）呈显著正相关。 这表明，围栏封育对与藏北退化草地有显著的修复效果，土壤微生物的生活环境已发生显

著变化。 因此，围栏封育虽对藏北退化草地生态系统有一定的修复作用，但为了保证其达到更好的平衡状态，
可适当延长围栏年限，促进退化草地生态系统的完全修复。
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