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宁夏不同草地类型土壤微生物残体碳积累特征及其影
响因素
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摘要：为探究不同草地类型土壤微生物残体碳积累特征，明确微生物残体碳对土壤有机碳（ＳＯＣ）的贡献及影响因素。 研究利用

生物标记物的方法，测定宁夏草甸草原（ＭＳ）、典型草原（ＴＳ）、荒漠草原（ＤＳ）、草原化荒漠（ＳＤ）和荒漠（Ｄ）５ 种草地类型 ０—

２０ ｃｍ土壤的理化性质、微生物群落组成及氨基糖含量，进一步分析微生物残体碳含量与土壤理化性质和微生物群落的关系。

结果表明：ＭＳ 和 ＴＳ 土壤有机碳、全氮、铵态氮、硝态氮、微生物量碳、微生物量氮、真菌、细菌、放线菌和原生动物含量显著高于

其他草地类型（Ｐ＜０．０５）。 土壤氨基葡萄糖（ＧｌｕＮ）、氨基甘露糖（ＭａｎＮ）、氨基半乳糖（ＧａｌＮ）和胞壁酸（ＭｕｒＡ）含量均表现为ＭＳ

最大，Ｄ 最小（Ｐ＜０．０５）；不同草地类型土壤氨基葡萄糖含量（（０．６２±０．１８）μｇ ／ ｍｇ）最高，胞壁酸含量（（０．０４±０．０１）μｇ ／ ｍｇ）最低。
不同草地类型土壤细菌残体碳（ＢＮＣ）、真菌残体碳（ＦＮＣ）和总残体碳（ＴＮＣ）变化范围为 ０．１２—５．７４ μｇ ／ ｍｇ、０．２２—１５．３１ μｇ ／ ｍｇ

和 ０．３４—２１．０５ μｇ ／ ｍｇ；ＢＮＣ、ＦＮＣ 和 ＴＮＣ 对 ＳＯＣ 贡献分别为 ９．０％—１７．８％、２２．０％—４８．２％和 ３３．５％—６６．０％；ＦＮＣ 对 ＳＯＣ 的贡

献是 ＢＮＣ 的 １．８—３．８ 倍。 相关性分析显示，微生物残体碳含量与海拔、年降雨量、干旱指数、地上生物量、地下生物量以及土壤

有机碳、全氮、铵态氮、硝态氮、全磷、微生物生物量（微生物量碳、微生物量氮、微生物量磷、真菌、细菌、放线菌和原生动物）显

著正相关（Ｐ＜０．０５），与年均温及土壤容重、ｐＨ 显著负相关（Ｐ＜０．０５）。 细菌残体碳和真菌残体碳含量分别随细菌和真菌含量的

增大而增大（Ｐ＜０．００１），微生物残体碳含量随真菌 ／细菌值的增大而增大（Ｐ＜０．０５），随革兰氏阳性 ／革兰氏阴性细菌（ＧＰ ／ ＧＮ）

值的增大而减小（Ｐ＜０．０１）。 随机森林模型预测显示，土壤全氮和 ｐＨ 是土壤微生物残体碳的主要影响因子。 研究分析了宁夏

不同草地类型微生物来源有机碳的积累特征及影响因素，可为进一步探讨干旱半干旱草地生态系统土壤有机碳固存的微生物

学机制提供数据支撑。
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ＭＮＣ． Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎ， ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｔｙｐｅｓ ａｌｔｅｒｅｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ，
ｒｅｓｕｌｔｉｎｇ ｉｎ ｍｏｒｅ ｂｅｎｅｆｉｃｉａｌ ｔｏ ｔｈｅ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｎｄ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ＦＮＣ， ａｎｄ ＴＮ ａｎｄ ｐＨ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ
ＭＮＣ． Ｔｈｕｓ， ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｃａｎ ｐｒｏｖｉｄｅ ｄａｔａ ｓｕｐｐｏｒｔ ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ＳＯＣ ｓｅｑｕｅｓｔｒａｔｉｏｎ
ｉｎ ａｒｉｄ ａｎｄ ｓｅｍｉ⁃ａｒｉｄ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｔｙｐｅｓ； ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒｓ； ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ； ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ； ｂｉｏｍａｒｋｅｒ

土壤作为陆地生态系统最主要的碳库［１］，目前越来越多的研究聚焦于量化土壤有机碳的来源、转化和固

存过程［２］。 土壤有机碳的来源包括植物（凋落物、根系及分泌物）、动物残留物和微生物（残体、代谢物和细胞

分泌物）等［２—３］。 在土壤有机碳的形成和转化过程中，微生物主要通过体内周转和体外修饰两种途径参与其

中［３］，其通过自身代谢活动将易分解的植物源碳转化为土壤有机碳［４］。 宋文婕等［５］ 指出土壤微生物死亡残

体对土壤有机碳的贡献高于植物残体的贡献。
据报道，磷脂脂肪酸是细胞中磷脂的重要组分，自然生理条件下相对恒定，被认为是土壤中活体微生物的

重要标志物［６］。 氨基糖作为微生物细胞壁的重要组分，具有较高的异源性和稳定性［１， ７］，在微生物死亡后可

以长时间残留于所处环境，是微生物残体的重要标志物［８］。 Ｌｉａｎｇ 等［１］研究指出土壤微生物残体碳对有机碳

的贡献可达 ５０％，是土壤有机碳的重要来源。 另外，微生物残体碳对有机碳的贡献比例在不同生态系统类型

中存在明显差异［９］，森林、草地、农田生态系统中的贡献比例分别为 ３４％—４４％、４７％—５４％、２４％—５１％［１０］，
这与不同生态系统类型中的生物和非生物因子密切相关。 由此可见，探究土壤微生物残体碳对有机碳的贡献

及其影响因素，将有助于理解土壤有机碳的形成和稳定机制。
草地土壤有机碳库在陆地生态系统碳循环过程中发挥重要作用［１１］，不同的草地类型由于植物生物量和

多样性的差异，从而影响土壤理化性质，改变土壤微生物群落组成［１２］。 草地生态系统较小的植物根系及形成

的沉积物更容易被微生物利用和侵蚀［１３—１４］，最终影响微生物残体的形成。 Ｗａｎｇ 等［１０］ 通过 Ｍｅｔａ 分析发现草

地生态系统 ０—２０ ｃｍ 土壤中微生物残体碳对有机碳的贡献可达 ４７％，微生物残体碳促进了草地土壤有机碳

１０３９　 ２０ 期 　 　 　 马进鹏　 等：宁夏不同草地类型土壤微生物残体碳积累特征及其影响因素 　
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的固存。 另外，Ｈｅ 等［１５］研究发现高山草地土壤微生物残体碳的积累与土壤深度有关；Ｈａｏ 等［１６］研究表明，干
旱阈值和土壤碳氮比是控制草地生态系统微生物残体碳积累的关键因素；也有研究表明在草地恢复过程中，
微生物残体碳对有机碳的贡献随着恢复年限逐渐增加［１７］。 由此可见，微生物残体碳在草地生态系统土壤有

机碳固存过程中扮演重要角色。
宁夏草地类型复杂多样，约占宁夏总面积的 ３０．６％［１８］，其作为中国西北草地的重要组成部分［１９］，是国家

重要的生态安全屏障［２０］。 有关草地土壤有机碳的研究多集中于其储量、密度及组分的空间分布差异［２１—２２］，
而对土壤有机碳的来源研究尚显不足，对不同草地类型土壤微生物残体碳对有机碳的贡献尚不明确。 基于

此，本研究以宁夏不同草地类型 ０—２０ ｃｍ 土壤为研究对象，利用生物标志物的方法，探究不同草地类型土壤

微生物残体碳的积累及其对有机碳的贡献特征，拟解决以下科学问题：（１）不同草地类型土壤微生物残体碳

及其对有机碳的贡献特征如何？ （２）综合气候、植被及土壤理化性质，揭示土壤微生物残体碳的主要影响因

素？ 本研究结果将有助于了解不同草地类型土壤微生物来源有机碳的积累特征，并为探究有机碳储存的微生

物学机制提供数据支撑。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

宁夏回族自治区（３５°１４′—３９°２３′Ｎ，１０４°１７′—１０７°３９′Ｅ），位于我国黄河中上游地区，全区地势南高北低，
海拔 ９９５—３１６０ ｍ，年均温 ５—９℃，年均降雨量 １８３．４—６７７ ｍｍ，全年日照时数可达 ３０００ ｈ，无霜期 １０３—
１６２ ｄ。 宁夏是“中国适应气候变化研究”的三个试点省区之一，其天然草地占宁夏土地面积的 ４７％，涵盖了

我国北方大部分草地类型，是我国典型的荒漠草原向温带草原的过渡地带［１８］。
１．２　 样地选择和土样采集

从南向北依据降水梯度选择草甸草原（ＭＳ）、典型草原（ＴＳ）、荒漠草原（ＤＳ）、草原化荒漠（ＳＤ）和荒漠

（Ｄ）５ 种草地类型，每种草地类型选择 ３ 个样地，记录经纬度和海拔，根据经纬度坐标从全球气候数据库

（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｗｏｒｌｄｃｌｉｍ．ｏｒｇ ／ ）中获取年均温（ＭＡＴ）、年降雨量（ＭＡＰ），从全球干旱指数数据库（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｄｏｉ．
ｏｒｇ ／ １０．６０８４ ／ ｍ９．ｆｉｇｓｈａｒｅ．７５０４４４８．ｖ３）中获取干旱指数（ＡＩ），如表 １ 所示。

在每个样地设置 ３ 个 ２０ ｍ×２０ ｍ 样方，样方间隔 １０ ｍ 以上，每个样方按照“五点取样法”用土钻取 ０—
２０ ｃｍ的土壤样品混合成一份。 土壤样品清除石块及根系等杂质，过 ２ ｍｍ 筛，分成 ３ 份，一份置于 ４ ℃冰箱

用于测定微生物生物量、铵态氮和硝态氮；一份冻干后保存用于磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡｓ）测定；一份自然风干，用
于测定土壤理化指标和氨基糖含量。

在每个样方中随机选择 ３ 个 １ ｍ×１ ｍ 的小样方，调查并记录样方中植物的种类、个数、高度和盖度等。
采用全收获法收集样方内植物地上部分和地下部分，将样品带回实验室置于 ６５ ℃烘干至恒重后，作为植物地

上和地下生物量（表 １）。
１．３　 测定方法

１．３．１　 土壤理化性质

土壤 ｐＨ 采用电位法测定（水土比 ２．５∶１）；容重（ＢＤ）采用环刀法测定；含水量（ＳＷＣ）采用烘干法测定，将
铝盒中鲜土于 １０２ ℃烘干至恒重后称量；机械组成使用激光粒度分析仪（Ｍａｓｔｅｒｓｉｚｅｒ ３０００）测定，依据国际土

壤质地分类：砂粒 ０．０５—２ ｍｍ、粉粒 ０．００２—０．０５ ｍｍ、粘粒＜０．００２ ｍｍ；有机碳（ＳＯＣ）采用重铬酸钾⁃硫酸氧化

法［２３］；全氮（ＴＮ）、全磷（ＴＰ）、铵态氮（ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ）和硝态氮（ＮＯ－

３ ⁃Ｎ）使用全自动化学分析仪（ＳｍａｒｔＣｈｅｍ ４５０）测
定；微生物生物量碳（ＭＢＣ）和生物量氮（ＭＢＮ）采用氯仿熏蒸⁃Ｋ２ ＳＯ４提取法［２４］，用 ＴＯＣ 分析仪（岛津 ＴＯＣ⁃
ＶＣＰＨ）测定浸提液中的 Ｃ、Ｎ 含量，ＭＢＣ＝ＥＣ ／ ｋＥＣ，ＭＢＮ＝ＥＮ ／ ｋＥＮ，式中：ＥＣ和 ＥＮ分别为氯仿提取和未提取的可

溶性 Ｃ、Ｎ 的差值，ｋＥＣ、ｋＥＮ为校正系数分别为 ０．４５、０．５４。 生物量磷（ＭＢＰ）采用氯仿熏蒸⁃ＮａＨＣＯ３浸提法［２４］，
ＭＢＰ ＝Ｅｐｉ ／ （ｋｐ×Ｒｐｉ），式中：Ｅｐｉ 为熏蒸与未熏蒸的差值，Ｒｐｉ ＝ ［（外加 ＫＨ２ＰＯ４溶液土壤测定值－未熏蒸土壤

２０３９ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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测定值） ／ ２５］×１００％，ｋｐ 为转化系数 ０．４０。

表 １　 不同草地类型采样点概况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｔｙｐｅｓ

草地类型
Ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｔｙｐｅ

经度（Ｅ）
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

纬度（Ｎ）
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

海拔
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ ／ ｍ

年均温
ＭＡＴ ／ ℃

年降雨量
ＭＡＰ ／ ｍｍ

干旱指数
ＡＩ

地上生物量
ＡＧＢ ／ ｇ

地下生物量
ＢＧＢ ／ ｇ

ＭＳ⁃１ １０５．６２１６° ３６．４５１７° ２６５１．３７ ６．６９ ６４０．６６ ０．３９

ＭＳ⁃２ １０５．６１４４° ３６．２２９０° ２２７３．２２ ６．１８ ６８７．５０ ０．３８ ２１５．３６±２４．２６ａ ３８５．０２±５０．６９ａ

ＭＳ⁃３ １０６．１２５０° ３５．９２２０° ２２２９．９ ５．９８ ６９８．９６ ０．５０

ＴＳ⁃１ １０６．４０８３° ３６．１９１７° １８４２．４ ７．６７ ６０１．６４ ０．３８

ＴＳ⁃２ １０６．２６３４° ３６．４０６７° １９２４．３８ ８．０７ ５２７．１６ ０．３４ １５９．８１±３１．３４ａ ２３９．１２±４９．０９ｂ

ＴＳ⁃３ １０６．５００８° ３６．７４０４° １９１７．４３ ７．７３ ５５７．２９ ０．３２

ＤＳ⁃１ １０６．９５２８° ３７．４５５３° １５０８．０７ ９．４１ ４５５．２９ ０．２２

ＤＳ⁃２ １０７．０５４１° ３８．０７８３° １４３１．３４ ９．３８ ４０２．２６ ０．２０ ８１．７０±８．４８ｂ １３８．９５±５２．６１ｂｃ

ＤＳ⁃３ １０６．９５６７° ３７．７３３９° １３６５．１２ ９．６９ ４３２．７４ ０．１９

ＳＤ⁃１ １０６．４２２７° ３８．１５４０° １２２７．５６ １０．９７ ２８１．８４ ０．１４

ＳＤ⁃２ １０６．４７４８° ３８．２９２２° １２０３．３２ １０．７９ ２８８．９３ ０．１３ ４２．８６±１２．０５ｂ ４４．８２±１５．６１ｃｄ

ＳＤ⁃３ １０５．９９４８° ３７．６０６７° １３３３．３１ １０．７３ ２７７．９５ ０．１５

Ｄ⁃１ １０６．８３８３° ３８．９４８９° １０６７．０６ １０．８０ ２４０．９２ ０．１２

Ｄ⁃２ １０６．８２２７° ３８．８４７０° １０８９．４５ １０．４８ ２７１．９８ ０．１２ ３２．１２±２．４４ｂ ５．０５±１．９０ｄ

Ｄ⁃３ １０６．７４２９° ３８．７５８３° １０７６．６１ １０．８０ ２４０．９２ ０．１２

　 　 ＭＳ：草甸草原 Ｍｅａｄｏｗ ｓｔｅｐｐｅ；ＴＳ：典型草原 Ｔｙｐｉｃａｌ ｓｔｅｐｐｅ；ＤＳ：荒漠草原 Ｄｅｓｅｒｔ ｓｔｅｐｐｅ；ＳＤ：草原化荒漠 Ｓｔｅｐｐｅ ｄｅｓｅｒｔ；Ｄ：荒漠 Ｄｅｓｅｒｔ；ＭＡＴ：年均

温 Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ；ＭＡＰ：年降雨量 Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ；ＡＩ：干旱指数 Ａｒｉｄｉｔｙ ｉｎｄｅｘ；ＡＧＢ：地上生物量 Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ ｂｉｏｍａｓｓ；ＢＧＢ：地下

生物量 Ｂｅｌｏｗｇｒｏｕｎｄ ｂｉｏｍａｓｓ；同列不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

１．３．２　 土壤微生物含量

土壤微生物群落组成采用磷脂脂肪酸（Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄｓ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ， ＰＬＦＡ）法测定［６］，用修正的 Ｂｌｉｇｈ⁃Ｄｙｅｒ 方
法进行脂类提取和磷脂脂肪酸分析，土样体积比为 １∶２∶０．８ 的氯仿∶甲醇∶柠檬酸缓冲液振荡提取总脂类，然后

经 ＳＰＥ 硅胶柱分离得到磷脂脂肪酸，将得到的磷脂脂肪酸进行碱性甲醇化，用 Ａｇｉｌｅｎｔ ６８９０Ｎ 气相色谱仪分析

ＰＬＦＡ 的成分内标为正十九烷酸甲酯（１９∶０），含量单位 ｎｍｏｌ ／ ｇ。 脂肪酸 １２∶０， １３∶０， １４∶０， １５∶０， １６∶０， ２２∶０，
２４∶０ 等表示细菌；ａ１２：０， ａ１３：０， ｉ１４：０， ａ１４：０， ｉ１５：０， ａ１５：０， ｉ１６：０， ａ１６：０， ｉ１５：１ω６ｃ， ｉ１７：１ω９ｃ 等表示革

兰氏阳性细菌（ＧＰ）；１５：１ω５ｃ， １６：１ω９ｃ， １７：１ω８ｃ， ｃｙ１７：０ω７ｃ， １６：０ ２ＯＨ， ｃｙ１９：０ω７ｃ， ２０：１ω９ｃ， ２１：１ω５ｃ
等表示革兰氏阴性细菌（ＧＮ）；１８：１ω９ｃ， １８：２ω６ｃ， ２１：０， ２３：０ 等表示真菌；１６：１ω５ｃ 表示丛枝菌根真菌

（ＡＭＦ）；１０Ｍｅ １７：０， １０Ｍｅ １８：１ω７ｃ， １０Ｍｅ １９：１ω７ｃ １０Ｍｅ １７：１ω７ｃ， １０Ｍｅ １８：０ 等表示放线菌；２０：４ω６ｃ，
２０：３ω６ｃ， ２０：５ω３ｃ， １９：３ω６ｃ 等表示原生动物。
１．３．３　 土壤氨基糖

土壤氨基糖采用酸水解的方法测定［２５］，土壤样品经过水解、纯化、衍生后使用气相色谱仪（Ａｇｉｌｅｎｔ ７８９０Ｂ
ＧＣ， Ａｇｉｌｅｎｔ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ）测定分析，Ａｇｉｌｅｎｔ ７８９０Ｂ ＧＣ 配置 ＨＰ⁃５ 色谱柱（３０ ｍ×０．２５ ｍｍ×０．２５ μｍ）以及 ＦＩＤ，
１ μＬ 氨基糖提取液进样到色谱柱进行测定，Ｎ２作为载气，流速为 ０．６ ｍＬ ／ ｍｉｎ，气相色谱进样口温度设定为

２５０ ℃，分流比 ３０∶１。 氨基糖包括：氨基葡萄糖（ＧｌｕＮ）、氨基半乳糖（ＧａｌＮ）、氨基甘露糖（ＭａｎＮ）和胞壁酸

（ＭｕｒＡ）。 微生物残体碳含量由 ＧｌｕＮ 和 ＭｕｒＡ 计算转换得到，计算公式如下：
ＦＮＣ＝（ＧｌｕＮ ／ １７９．１７－２×ＭｕｒＡ ／ ２５１．２３）×１７９．１７×９
ＢＮＣ＝ＭｕｒＡ×４５
ＴＮＣ＝ＦＮＣ＋ＢＮＣ

式中，ＦＮＣ 为真菌残体碳，ＢＮＣ 为细菌残体碳，ＴＮＣ 为总残体碳；１７９．１７ 和 ２５１．２３ 是 ＧｌｕＮ 和 ＭｕｒＡ 的分子量，
９ 和 ４５ 分别是真菌残体碳和细菌残体碳的转换系数。

３０３９　 ２０ 期 　 　 　 马进鹏　 等：宁夏不同草地类型土壤微生物残体碳积累特征及其影响因素 　
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１．４　 数据处理

用 Ｅｘｃｅｌ 和 ＳＰＳＳ ２４ 进行数据整理，数据均为平均值±标准差；用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２４ 制图；用 ＳＰＳＳ ２４ 进行单因素

方差分析（ＡＮＯＶＡ），选择最小差异性显著检验（ＬＳＤ）对数据进行显著性分析；用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２４ 进行相关性分析

气候、植被、土壤理化性质和微生物生物量与微生物残体碳含量之间的关系；用 Ｃａｎｏｃｏ ５ 进行主成分分析比

较不同草地类型微生物群落组成的差异；用 Ｒ 语言（４．３．１）进行随机森林模型预测微生物残体碳的主要影响

因子，所需程序包为“ｇｇｐｌｏｔ２”，“ｔｉｄｙｖｅｒｓｅ”，“ｒａｎｄｏｍＦｏｒｅｓｔ”，“ｒｆＵｔｉｌｉｔｉｅｓ”和“ｒｆｐｅｒｍｕｔｅ”。

２　 结果分析

２．１　 不同草地类型土壤理化性质

由表 ２ 可知，草甸草原（ＭＳ）和典型草原（ＴＳ）土壤含水量显著高于其他草地类型（Ｐ＜０．０５），而土壤容重

和 ｐＨ 则表现出 ＭＳ 和 ＴＳ 最小（Ｐ＜０．０５）；荒漠（Ｄ）的土壤粘粒含量最小，砂粒含量最大；ＭＳ 和 ＴＳ 土壤有机

碳、全氮、铵态氮、硝态氮、微生物量碳、生物量氮显著高于其他草地类型（Ｐ＜０．０５）；ＳＯＣ ／ ＴＮ、ＳＯＣ ／ ＴＰ、ＴＮ ／ ＴＰ、
ＭＢＣ ／ ＭＢＮ、ＭＢＣ ／ ＭＢＰ 和 ＭＢＮ ／ ＭＢＰ 在不同草地类型间存在显著差异（Ｐ＜０．０５）。

表 ２　 不同草地类型土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｔｙｐｅｓ

指标
Ｉｎｄｅｘ

草地类型 Ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｔｙｐｅ

ＭＳ ＴＳ ＤＳ ＳＤ Ｄ

ＳＷＣ ／ ％ １．０７±０．０１ａ ０．１１±０．０２ｂ ０．０１±０．００ｃ ０．０１±０．０１ｃ ０．０１±０．０１ｃ

ＢＤ ／ （ｇ ／ ｍ３） １．０６±０．０３ｃ １．１０±０．０２ｃ １．４８±０．０３ａ １．３０±０．０４ｂ １．５５±０．０２ａ

ｐＨ ８．５７±０．１０ｃ ８．８９±０．０３ｂ ９．２７±０．０６ａ ９．５２±０．１２ａ ９．４３±０．０４ａ

Ｃｌａｙ ／ ％ ０．８７±０．２５ｂ １．９５±０．２５ａｂ ３．９４±１．３０ａ ４．３６±１．２５ａ ０．２６±０．１４ｂ

Ｓｉｌｔ ／ ％ １７．５７±５．６２ａｂ ３２．７１±６．１７ａ １９．９３±４．９７ａ ２２．８５±５．５１ａ ３．２７±０．７１ｂ

Ｓａｎｄ ／ ％ ７３．０２±４．０６ａｂ ６０．９８±４．５２ｂ ７４．６０±５．０３ａｂ ６６．５２±４．５５ｂ ８９．２３±６．６６ａ

ＳＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ３２．３０±３．７０ａ １７．２５±１．６４ｂ ３．８７±０．６０ｃ ４．３６±０．１４ｃ １．３１±０．３６ｃ

ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ３．９３±０．４４ａ ２．１５±０．２７ｂ ０．５７±０．０３ｃ ０．５６±０．０６ｃ ０．０８±０．０３ｃ

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ ／ （ｇ ／ ｍｇ） ９．６８±１．１２ａ １１．３９±１．９７ａ ４．３８±０．６２ｂ ４．１２±０．５１ｂ ３．５６±０．２４ｂ

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ ／ （ｇ ／ ｍｇ） ３．５２±１．１６ａ ２．２０±１．２０ａ ０．１２±０．０５ｂ ０．１３±０．０３ｂ ０．０６±０．００ｂ

ＴＰ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ０．６４±０．０８ａ ０．６８±０．０５ａ ０．２９±０．０１ｂ ０．５４±０．０３ａ ０．２３±０．００ｂ

ＭＢＣ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ５０８．５３±７１．００ａ ３９９．０５±５８．３２ａ １０４．３９±２２．６７ｂ ８５．４８±８．７２ｂ ４３．６３±４．４３ｂ

ＭＢＮ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ３０．７８±７．２０ａ ２０．９８±５．４５ａ ６．１０±０．８２ｂ ３．８７±０．２１ｂ ３．７９±０．１２ｂ

ＭＢＰ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １５．０４±３．１７ａ ５．６７±１．５３ｂ ５．４２±０．３６ｂ ４．５４±０．５１ｂ ４．７９±０．２３ｂ

ＳＯＣ ／ ＴＮ ８．２１±０．１７ｂ ８．１１±０．３１ｂ ６．８３±０．９９ｂ ７．８９±０．６３ｂ ２４．８５±１５．４２ａ

ＳＯＣ ／ ＴＰ ５０．７４±３．７４ａ ２５．５８±２．１４ｂ １３．２８±２．０２ｃ ８．１３±０．３１ｃｄ ５．６８±１．５５ｄ

ＴＮ ／ ＴＰ ６．２１±０．５８ａ ３．１７±０．３４ｂ １．９６±０．１８ｃ １．０４±０．０７ｃｄ ０．３６±０．１３ｄ

ＭＢＣ ／ ＭＢＮ １７．２０±１．５７ａｂ ２０．４６±３．４３ａ １６．８７±２．３９ａｂ ２１．９９±１．０４ａ １１．５１±１．１４ｂ

ＭＢＣ ／ ＭＢＰ ３４．７１±２．１７ｂ ７６．４１±１３．５０ａ １９．３０±３．９０ｂｃ １９．０２±１．７６ｂｃ ９．２３±１．３０ｃ

ＭＢＮ ／ ＭＢＰ ２．０３±０．０８ｂ ３．７２±０．０４ａ １．１５±０．２１ｃ ０．８７±０．０８ｃｄ ０．８０±０．０６ｄ

　 　 ＳＷＣ：土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ；ＢＤ：容重 Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ；Ｃｌａｙ：粘粒；Ｓｉｌｔ：粉粒；Ｓａｎｄ：砂粒；ＳＯＣ：有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：全氮 Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ：铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＯ－

３ ⁃Ｎ：硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＭＢＣ：微生物生物量碳 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ

ｃａｒｂｏｎ；ＭＢＮ：微生物生物量氮 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＭＢＰ：微生物生物量磷 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；不同小写字母表示不同草地类型间

差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．２　 不同草地类型土壤微生物特征

由图 １ 可知，微生物总生物量表现为 ＭＳ（（２９．１３±０．９８）ｎｍｏｌ ／ ｇ）和 ＴＳ（（１６．９９±１．０７）ｎｍｏｌ ／ ｇ）显著高于 ＤＳ
（（６．２６±０．４１）ｎｍｏｌ ／ ｇ）、ＳＤ（（５．８１±０．４８）ｎｍｏｌ ／ ｇ）和 Ｄ（（３．４５±０．３３）ｎｍｏｌ ／ ｇ）（图 １，Ｐ＜０．０５）。 革兰氏阳性细菌

与革兰氏阴性细菌比值表现为 ＭＳ、ＴＳ 和 ＤＳ 显著高于 ＳＤ 和 Ｄ（图 １，Ｐ＜０．０５），而真菌与细菌比值表现出相反

４０３９ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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趋势。 主成分分析（图 １）表明 ＤＳ、ＳＤ 和 Ｄ 草地类型土壤微生物群落组成存在相似性，与 ＭＳ 和 ＴＳ 存在明显

差异，不同微生物群落间存在正相关关系。

图 １　 不同草地类型土壤微生物特征

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｔｙｐｅｓ

ＭＳ：草甸草原 Ｍｅａｄｏｗ ｓｔｅｐｐｅ；ＴＳ：典型草原 Ｔｙｐｉｃａｌ ｓｔｅｐｐｅ；ＤＳ：荒漠草原 Ｄｅｓｅｒｔ ｓｔｅｐｐｅ；ＳＤ：草原化荒漠 Ｓｔｅｐｐｅ ｄｅｓｅｒｔ；Ｄ：荒漠 Ｄｅｓｅｒｔ；Ｂａｃ：细菌

Ｂａｃｔｅｒｉａ；ＧＰ：革兰氏阳性细菌 Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ；ＧＮ：革兰氏阴性细菌 Ｇｒａｍ－ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ；Ｆｕｎ：真菌 Ｆｕｎｇｉ；ＡＭＦ：丛枝菌根真菌

Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ；Ａｃｔ：放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ；Ｐｒｏ：原生动物 Ｐｒｏｔｏｚｏａ； 不同小写字母表示不同草地类型间差异显著（Ｐ＜０．０５）

５０３９　 ２０ 期 　 　 　 马进鹏　 等：宁夏不同草地类型土壤微生物残体碳积累特征及其影响因素 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

２．３　 不同草地类型土壤微生物残体碳累积特征

氨基葡萄糖（ＧｌｕＮ）、氨基半乳糖（ＧａｌＮ）、氨基甘露糖（ＭａｎＮ）和胞壁酸（ＭｕｒＡ）均表现为 ＭＳ 显著高于

ＴＳ，显著高于 ＤＳ 和 ＳＤ，显著高于 Ｄ（图 ２，Ｐ＜０．０５）。 ＧｌｕＮ、ＧａｌＮ、ＭａｎＮ 和 ＭｕｒＡ 含量表现为 ＧｌｕＮ（（０．６２±
０．１８）μｇ ／ ｍｇ）＞ＧａｌＮ（（０．４５±０．１３）μｇ ／ ｍｇ）＞ＭａｎＮ（（０．１０±０．０２）μｇ ／ ｍｇ）＞ＭｕｒＡ（（０．０４±０．０１）μｇ ／ ｍｇ）。

图 ２　 不同草地类型土壤氨基糖含量

Ｆｉｇ．２　 Ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｍｉｎｏ ｓｕｇａｒｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｔｙｐｅｓ

由图 ３ 可知，细菌残体碳（ＢＮＣ）、真菌残体碳（ＦＮＣ）和总残体碳（ＴＮＣ）含量变化范围 ０．１２—５．７４ μｇ ／ ｍｇ、
０．２２—１５．３１ μｇ ／ ｍｇ 和 ０．３４—２１．０５ μｇ ／ ｍｇ，ＭＳ 显著高于 ＴＳ，显著高于 ＤＳ 和 ＳＤ，显著高于 Ｄ（图 ３，Ｐ＜０．０５）。
真菌残体碳与细菌残体碳比值可以反映真菌和细菌对微生物残体的相对贡献，真菌残体碳与细菌残体碳间存

在极显著的正相关关系（图 ３，Ｒ２ ＝ ０．９７６，Ｐ＜０．００１）；ＦＮＣ ／ ＢＮＣ 值表现为荒漠草原（ＤＳ）最大，荒漠（Ｄ）最小

（图 ３，Ｐ＜０．０５），不同草地类型真菌残体碳对有机碳的贡献是细菌残体碳贡献的 １．８—３．８ 倍（图 ３）。
由图 ４ 可知，不同草地类型细菌残体碳对有机碳贡献为 ９．０％—１７．８％，表现为 ＭＳ 最大，ＤＳ 最小（Ｐ＜

０．０５）；真菌残体碳对有机碳贡献为 ２２．０％—４８．２％，表现为 ＭＳ 最大，Ｄ 最小（Ｐ＜０．０５）；总残体碳对有机碳贡

献为 ３３．５％—６６．０％，表现为 ＭＳ 最大，Ｄ 最小（Ｐ＜０．０５）。 细菌残体碳与真菌残体碳对有机碳的贡献之间存在

显著的正相关关系（Ｒ２ ＝ ０．５７２，Ｐ＜０．００１）。
２．４　 土壤微生物残体碳与环境因子的关系

微生物残体碳含量与环境因子和土壤理化性质存在显著的相关关系（图 ５，Ｐ＜０．０５），细菌残体碳、真菌残

体碳和总残体碳与海拔、年降雨量、干旱指数、地上生物量和地下生物量以及土壤有机碳、全氮、铵态氮、硝态

氮、全磷、微生物生物量和不同微生物类群含量显著正相关（Ｐ＜０．０５），与年均温及土壤容重、ｐＨ 显著负相关

（Ｐ＜０．０５）；土壤机械组成与微生物残体含量相关性不显著（Ｐ＞０．０５），微生物残体碳含量与粘粒和砂粒呈正相

关，与粉粒呈负相关。
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图 ３　 不同草地类型微生物残体碳含量

Ｆｉｇ．３　 Ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｔｙｐｅｓ

图中虚线间灰色阴影区域表示 ９５％置信区间

图 ４　 不同草地类型土壤微生物残体碳对有机碳的贡献

Ｆｉｇ．４　 Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ｔｏ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｔｙｐｅｓ

ＢＮＣ ／ ＳＯＣ：细菌残体碳 ／ 有机碳 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ／ Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＦＮＣ ／ ＳＯＣ：真菌残体碳 ／ 有机碳 Ｆｕｎｇａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ／ Ｓｏｉｌ

ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮＣ ／ ＳＯＣ：总残体碳 ／ 有机碳 Ｔｏｔａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ／ Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；虚线间灰色阴影区域表示 ９５％置信区间
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图 ５　 环境因子和土壤理化性质与微生物残体之间的关系

Ｆｉｇ．５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ｗｉｔｈ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ：海拔；ＭＡＴ：年均温 Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ；ＭＡＰ：年降雨量 Ｍｅａｎ ａｎｎｕａｌ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ；ＡＩ：干旱指数 Ａｒｉｄｉｔｙ ｉｎｄｅｘ；ＡＧＢ：地上生物量

Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ ｂｉｏｍａｓｓ；ＢＧＢ：地下生物量 Ｂｅｌｏｗｇｒｏｕｎｄ ｂｉｏｍａｓｓ；ＳＷＣ：土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ；ＢＤ：容重 Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ；Ｃｌａｙ：粘粒；Ｓｉｌｔ：粉粒；

Ｓａｎｄ：砂粒；ＳＯＣ：有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ：全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ：铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＯ－

３ ⁃Ｎ：硝态

氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＭＢＣ：微生物生物量碳 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ；ＭＢＮ：微生物生物量氮 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＭＢＰ：微生物生物量磷

Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＢＮＣ：细菌残体碳 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ；ＦＮＣ：真菌残体碳 Ｆｕｎｇａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮＣ：总残体碳 Ｔｏｔａｌ

ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ． ∗ Ｐ＜０．０５；图中椭圆的颜色表示正负相关性，红色正相关、蓝色负相关；椭圆的面积表示相关性大小，面积越小相关性越

强；图中数字表示相关系数

　 　 由图 ６ 可知，细菌残体碳与细菌含量（Ｒ２ ＝ ０．９１７，Ｐ＜０．００１）、真菌残体碳与真菌含量（Ｒ２ ＝ ０．９１６，Ｐ＜
０．００１）存在极显著的正相关关系。 真菌和细菌之比与总残体碳呈显著的正相关关系（Ｒ２ ＝ ０．２６９，Ｐ＜０．０５），革
兰氏阳性和革兰氏阴性细菌之比（ＧＰ ／ ＧＮ）与总残体碳呈显著的负相关关系（Ｒ２ ＝ ０．５１５，Ｐ＜０．０１）。

随机森林模型（图 ７）预测不同草地类型微生物残体碳的主要影响因子，对真菌残体碳、细菌残体碳和总

残体碳的解释量分别为 ８１．８％、８５．８％和 ８５．７％（Ｐ＜０．００１），土壤全氮是真菌残体碳的主要影响因子（Ｐ＜
０．０１）；土壤 ｐＨ 是细菌残体碳（Ｐ＜０．０５）和总残体碳（Ｐ＜０．０１）的主要影响因子。

３　 讨论

３．１　 土壤微生物残体碳对有机碳的贡献

微生物残体是土壤稳定有机碳库的重要贡献者［２６］，本研究聚焦于草地生态系统，发现不同草地类型微生

物残体碳含量表现为 ＭＳ 最大，Ｄ 最小（图 ３，Ｐ＜０．０５）。 原因在于：１）草甸草原地上、地下生物量大，土壤养分
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图 ６　 土壤微生物含量与微生物残体碳之间的关系

Ｆｉｇ．６　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ｗｉｔｈ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｎｔｅｎｔｓ

图中虚线间灰色阴影区域表示 ９５％置信区间

条件充足，从而增加了微生物量和微生物残体累积（表 ２，图 １）；２）草甸草原具有寒冷而潮湿的气候条

件［２７—２８］，可能容易滋生一些古生菌、细菌和真菌等土壤微生物，导致微生物含量增加［２９］，间接促进了微生物

残体的积累。 正如本研究发现微生物残体碳含量与土壤微生物生物量存在极显著的正相关关系（图 ６，Ｐ＜
０．００１）。 研究发现 ＤＳ，ＳＤ 和 Ｄ 土壤微生物生物量显著低于 ＭＳ 和 ＴＳ（图 １，Ｐ＜０．０５），这与该生态系统脆弱、
养分匮乏的微生物生存条件密切相关［３０］。 Ｃａｍｅｎｚｉｎｄ 等［３１］指出真菌和细菌比值（Ｆ ／ Ｂ）可以间接反映土壤微

生物所生存环境的稳定性，比值越高说明所处环境养分循环速度慢，微生物对养分的利用减缓，所处环境不容

易受到外界干扰。 而革兰氏阳性和革兰氏阴性细菌比值（ＧＰ ／ ＧＮ）可以反映土壤有机碳的可利用性，比值越

高说明所处环境中难分解碳源的积累相对高于易分解新输入的碳源，土壤微生物对有机碳的可利用程度越

低［３２］。 在 ＤＳ，ＳＤ 和 Ｄ 生态系统土壤微生物死亡后形成的残体将作为碳源被活体微生物再次利用，其残体稳

定性降低，间接减少了残体碳的积累［３３］。 Ｍａ 等［３４］在蒙古草原研究也得到了相似的结果，与其他植被类型下

的土壤相比，荒漠土壤中氨基糖含量最低，微生物残体碳含量最小。 尽管 ＤＳ 的植被生物量、土壤养分、微生

物生物量等显著低于ＭＳ 和 ＴＳ（表 ２，Ｐ＜０．０５），但真菌残体碳和细菌残体碳的比值最大（图 ３），与ＭＳ 和 ＴＳ 差

异不显著（图 ３，Ｐ＞０．０５）。 这与以往研究指出的 ＭＳ 真菌残体碳和细菌残体碳比值最大的结果不同［２７， ３５］，可
能由于 ＤＳ 生态系统植物根细而深，根系会通过一系列措施来减少根际碳损失、缓解环境的胁迫［３４］；而土壤真

菌本身具有较强的腐解能力，善于分解难分解的物质，从而间接造成了真菌残体的积累［３２］。
研究发现不同草地类型微生物残体碳对有机碳的贡献为 ３３．５％—６６．０％（图 ４），这与前人研究结果类

似［１，１０， １７］。 值得注意的是，在 ＤＳ 和 ＳＤ，微生物残体碳对有机碳的贡献为 ４４．４％和 ４２．０％（图 ４），与 ＭＳ 和 ＴＳ
差异不显著（图 ４，Ｐ＞０．０５）。 这也进一步表明在植被相对稀少、养分匮乏的生态系统中，微生物残体碳在土壤

有机质稳定和固存过程中的重要性［３６］。 虽然，微生物通过植物所获得的初级碳源减少，微生物活性降低，但
死亡形成的残体依旧是土壤稳定碳库的核心［３４］。 本研究发现不同草地类型真菌残体碳对有机碳的贡献是细
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图 ７　 气候、植被和土壤因子对微生物残体碳的相对重要性

Ｆｉｇ．７　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｏｆ ｃｌｉｍａｔｅ， ｐｌａｎｔ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ

ＢＮＣ：细菌残体碳 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ；ＦＮＣ：真菌残体碳 Ｆｕｎｇａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮＣ：总残体碳 Ｔｏｔａｌ ｎｅｃｒｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ；％ＩｎｃＭＳＥ：均方

误差的增量 Ｉｎｃｒｅａｓｅ ｉｎ ＭＳＥ （％）； ∗ Ｐ＜０．０５；∗∗ Ｐ＜０．０１；ｎｓ Ｐ＞０．０５

菌残体碳贡献的 １．８—３．８ 倍（图 ３，Ｐ＜０．０５）。 可见，真菌残体碳比细菌残体碳更容易积累和稳定，原因在于：
１）草地生态系统活的真菌生物量可能高于细菌生物量［３７］；２）真菌可能通过特定的碳水化合物活性水解酶和

氧化酶降解植物残留物和土壤有机质［３８—３９］，促进残体的积累；３）真菌残体可能会聚集形成单宁复合物在土

壤中稳定存在［４０］，不易被再次分解利用；４）真菌细胞表面积和体积比小，细胞壁厚且含有菌丝，细胞死亡后产

生大分子物质较多，所形成的残体更难被分解利用［４１］。
３．２　 土壤微生物残体碳的影响因素

土壤微生物残体碳的积累受多因素的影响，如气候条件［４２］、土壤理化性质［４３］、土壤微生物学特性等［４４］。
土壤微生物残体碳与年均温显著负相关，与年降雨量显著正相关（图 ５，Ｐ＜０．０５），年降雨量与土壤水分紧密相

关，水分的有效性对土壤中养分循环和能量流动至关重要［４５］，水分的可利用性会增加土壤微生物群落组成，
促进微生物的生长繁殖，进而间接造成微生物残体的积累［３３］。 气温上升会促进微生物的呼吸作用，可能通过

增加微生物残体碳的分解来减少有机碳的固存［４６］。 这与 Ｈｅ 等［４７］ 研究相似，指出在半干旱地区生态系统中

土壤微生物残体碳的累积随温度升高而减小。 卢孟雅等［４８］ 通过 Ｍｅｔａ 分析发现增温会改变地上和地下植物

碳输入而影响土壤微生物群落结构，最终导致微生物残体碳的累积有所增加。 另外，研究发现微生物残体碳

０１３９ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

含量随真菌 ／细菌值的增大而增大（图 ６，Ｐ＜０．０５），随 ＧＰ ／ ＧＮ 比值的增大而减小（图 ６，Ｐ＜０．０１），说明在 ＭＳ
和 ＴＳ 生态系统，土壤有机质分解缓慢，养分循环速度减缓，从而促进残体碳的积累；而 ＤＳ，ＳＤ 和 Ｄ 生态系统，
养分胁迫强烈，土壤微生物对有机碳的可利用度降低，间接降低残体的积累［３２］。

研究指出土壤 ｐＨ 与微生物残体碳显著负相关，原因在于 ｐＨ 升高一定程度上减缓了微生物生长的酸限

制，从而增加了残体碳的分解，造成土壤有机碳的损失［３３］。 这与 Ｃｕｉ 等［４９］和申继凯等［５０］研究结果类似，本研

究随机森林模型结果也证实了这一点，土壤 ｐＨ 是细菌残体碳和总残体碳的主要影响因子。 土壤养分是活体

微生物生长和发育的能量来源［３３］，Ｈａｏ 等［１６］研究指出土壤碳氮比是预测微生物残体碳积累的关键因素。 微

生物残体碳与土壤有机碳、全氮、全磷等显著正相关（图 ５，Ｐ＜０．０５），原因在于丰富的土壤养分条件会促进微

生物生长代谢过程，增加微生物呼吸，提高微生物碳利用效率［５１—５２］，间接造成微生物残体碳的积累。 相关性

分析证明了这一点，微生物残体碳随微生物生物量的增加而增加（图 ６，Ｐ＜０．００１）。 随机森林模型预测显示土

壤全氮也是影响微生物残体碳累积的主要因子，原因在于：１）土壤氮素缺乏时，由于要为活体微生物提供氮

源，微生物残体将会被胞外酶分解利用，从而降低残体的积累［４９， ５３］；２）土壤氮循环可能通过增加团聚体碳含

量、酸化土壤并抑制微生物对土壤有机质的分解来促进残体碳的积累［５４—５５］；３）组成微生物细胞的蛋白质、核
酸、几丁质、糖蛋白等的 Ｎ 含量占土壤 Ｎ 的 ６０％以上，可见 Ｎ 含量也是微生物残体的重要组成元素［３７， ５６］。 因

此，氮是土壤碳循环及微生物残体碳累积过程的重要参与者［５７］，在调控土壤有机质稳定和固存过程中起着重

要作用。

４　 结论

本研究分析探讨宁夏不同草地类型土壤微生物残体碳积累特征及影响因素。 得到：１）草甸草原和典型

草原微生物残体碳含量显著高于荒漠草原、草原化荒漠和荒漠；２）不同草地类型土壤微生物残体碳对有机碳

的贡献可达 ３３．５％—６６．０％；３）真菌残体碳在草地生态系统微生物残体碳积累过程中占主要地位，其对有机

碳的贡献是细菌残体碳贡献的 １．８—３．８ 倍；４）土壤全氮和 ｐＨ 是微生物残体碳积累的主要影响因子。
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