
第 ４５ 卷第 ２２ 期

２０２５ 年 １１ 月

生 态 学 报

ＡＣＴＡ ＥＣＯＬＯＧＩＣＡ ＳＩＮＩＣＡ
Ｖｏｌ．４５，Ｎｏ．２２
Ｎｏｖ．，２０２５

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

基金项目：榆林市科技计划产学研合作项目（２０２３⁃ＣＸＹ⁃ １８０）；陕西省林业科技创新计划专项（ＳＸＬＫ２０２２⁃０２⁃ １４）；国家自然科学基金青年项目

（４２００７４２８）

收稿日期：２０２５⁃０２⁃２８； 　 　 网络出版日期：２０２５⁃００⁃００

∗通讯作者 Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ａｕｔｈｏｒ．Ｅ⁃ｍａｉｌ： ｚｗｇｗｙｄ＠ １６３．ｃｏｍ

ＤＯＩ： １０．２０１０３ ／ ｊ．ｓｔｘｂ．２０２５０２２８０４３４

郑芳欣，蔡佳讯，郝洪剑，阿合江·赛力克，王绒，刘涵文，时嘉翊，张伟．黄土丘陵区退耕草地土壤团聚体有机碳组成与微生物群落的关系研究．生
态学报，２０２５，４５（２２）：　 ⁃ 　 ．
Ｚｈｅｎｇ Ｆ Ｘ，Ｃａｉ Ｊ Ｘ， Ｈａｏ Ｈ Ｊ， Ｓａｉｌｉｋｅ Ａｈｅｊｉａｎｇ，Ｗａｎｇ Ｒ， Ｌｉｕ Ｈ Ｗ， Ｓｈｉ Ｊ Ｙ， Ｚｈａｎｇ Ｗ．Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ
ｓｏｉｌ ａｇｇｒｅｇａｔｅｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｌｏｅｓｓ Ｐｌａｔｅａｕ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ａｒｅａ ａｆｔｅｒ ｒｅｔｕｒｎｉｎｇ ｆａｒｍｌａｎｄ ｔｏ ｇｒａｓｓｌａｎｄ．Ａｃｔａ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ，２０２５，４５（２２）：
　 ⁃ 　 ．

黄土丘陵区退耕草地土壤团聚体有机碳组成与微生物
群落的关系研究
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摘要：团聚体作为土壤基本结构单元，其不同粒级中微生物群落组成存在差异，这必然会影响团聚体中有机碳含量。 然而，目前

对于土壤团聚体层面有机碳与微生物的关系研究有待深入。 基于此，本研究以黄土丘陵区退耕 １０—５０ａ 草地为研究对象，探究

土壤团聚体有机碳含量变化、碳库稳定性指数与微生物群落的关系。 结果表明：（１）随退耕年限增加，土壤团聚体有机碳含量

呈上升趋势，在退耕 ５０ａ 达到最大。 各粒级中，０．２０—２ ｍｍ 粒级含量最高，＜０．０５３ｍｍ 粒级含量最低；（２）碳库管理指数（ＣＰＭＩ）
随退耕年限的增加呈上升趋势，在退耕 ５０ａ 达到最大。 各粒级中，ＣＰＭＩ 随粒级的减小呈下降趋势。 （３）草地退耕过程中土壤团

聚体各粒级微生物群落组成存在差异，细菌以变形菌门、放线菌门等为主，真菌以子囊菌门、被孢霉门等为主；（４）不同粒级中

微生物群落组成对有机碳含量的作用不同，＞２ ｍｍ 粒级团聚体中细菌起主要作用，０．２０—２ ｍｍ 粒级及 ０．０５３—０．２０ｍｍ 粒级中

细菌和真菌共同发挥作用，＜０．０５３ｍｍ 粒级中则以真菌为主；（５）影响有机碳含量的关键微生物类群因粒级存在差异，＞２ ｍｍ 和

０．０５３—０．２０ｍｍ 粒级为厚壁菌门，０．２０—２ ｍｍ 粒级中为绿弯菌门，＜０．０５３ｍｍ 粒级中为未分类细菌。 本研究可为黄土丘陵区退

耕草地固碳效应评估和碳库管理提供科学性依据。
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土壤有机碳作为土壤的重要成分，在维持土壤物理结构稳定、调节土壤养分及参与全球碳循环等方面发

挥着重要作用［１—２］。 土壤微生物作为土壤有机碳周转的主要驱动者，在土壤有机碳形成及稳定性维持方面发

挥着重要作用［３—５］。 目前，一些研究人员对土壤有机碳与土壤微生物群落之间的关联机制展开了细致探讨，
但大多数研究聚焦于土壤整体层面。 然而，土壤团聚体作为土壤的基本结构单元［６］，不同粒级中土壤微生物

群落组成和物种多样性也不尽相同［７］，这必然会对土壤有机碳含量及组分产生影响［８—１０］。 但当前关于土壤

团聚体水平上土壤有机碳与微生物之间相互关系的研究仍相对缺乏，一定程度制约了对于土壤碳循环及其累

积过程的认识。
土壤团聚体是由土壤机械与腐殖质凝结而成的多孔小土团［１１］，依据粒径大小可将其分为大团聚体

（＞２ ｍｍ）、中团聚体（２—０．２５ ｍｍ）、微团聚体（０．２５—０．０５３ ｍｍ）和黏粉粒团聚体（＜０．０５３ ｍｍ） ［１２—１３］。 由于不

同粒级土壤团聚体的孔隙度、含水量等存在差异，影响了有机碳含量分布［１４］。 目前，学术界对于不同粒级土

壤团聚体的有机碳含量分布存在争议。 部分学者认为，大团聚体因其土壤孔隙度大，水分和养分供给充足，有
利于微生物分解有机碳，而微团聚体因其孔隙度小，不利于土壤微生物分解有机碳，导致微团聚体的有机碳含

量高于大团聚体［１５］。 但也有观点认为相较于其他粒级土壤团聚体，大团聚体具有更大的土壤碳容量，能够包

裹住更多的土壤有机碳，从而使得大团聚体具有更高含量的土壤有机碳［１６—１８］。 上述争议一方面是由于不同

粒级土壤团聚体的物理结构存在差异，另一方面则是因为不同粒级土壤团聚体微生物群落组成和多样性存在

不同［１９—２０］，而这些微生物在有机碳周转过程中发挥着关键的调控作用，进而影响土壤有机碳的分布［２０—２１］。
研究表明，约 ７０％的土壤微生物生活在微团聚体内，高达 ９０％的土壤微生物与微团聚体有关［２２］，只有不足

１０％的微生物与大团聚体之间存在关联［２３］。 但也有研究持相反意见，大团聚体因其孔隙大、通气性良好更适

宜土壤微生物生长繁衍和定殖［２４］。 此外，有研究表明，大团聚体的形成主要与真菌有关［２５—２７］，而细菌主要参

与微团聚体的形成与稳定过程［２８］。 不同粒级团聚体微生物群落组成差异必然会影响不同粒级团聚体中有机

碳含量及组成。 然而，目前关于土壤微生物群落与不同粒级团聚体有机碳的相互关系的研究仍较为缺乏，阻
碍了当前对于土壤团聚体尺度上有机碳动态变化的理解。 因此，研究土壤团聚体有机碳及其组成与微生物群

落之间的相互关系对于认识土壤碳循环和累积过程具有重要意义。
黄土高原是我国重要的生态安全屏障，自上世纪中叶我国实施大规模生态恢复工程以来，黄土高原地区

植被覆盖度显著增加［２９—３１］。 相关研究表明，草地作为黄土高原最主要的植被类型［３２］，在修复和改善黄土高

原生态环境方面发挥着重要作用［３３］。 近年来，部分学者关注到黄土高原退耕草地不仅具有重要的减缓水土

流失作用，还能够显著提升当地土壤固碳能力。 同时，大量学者对黄土高原退耕草地土壤有机碳周转及其与
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土壤微生物群落的关联展开研究［３４］，但这些研究多从土壤全土出发进行探究，在土壤团聚体水平上的研究相

对匮乏。 基于此，本研究以黄土丘陵沟壑区不同退耕年限草地群落为研究对象，通过测定各粒径土壤团聚体

有机碳含量及其微生物组分，旨在阐明土壤团聚体固碳特征及其与土壤微生物之间的关系，为深入认识黄土

高原草地恢复过程中土壤碳循环提供理论支撑。

１　 试验区概况

研究区位于中国陕西省延安市安塞区五里湾流域，土壤以黄绵土为主，属黄土丘陵沟壑区，平均海拔为

１０００—１３５０ ｍ。 该区气候属典型的中温带大陆性半干旱季风气候，年均温度为 ８．５—９．５℃，年日照时数为

２３５２—２５７３ ｈ，年均降水量约为 ５２０—５５０ ｍｍ，主要集中于 ７—９ 月份。 通过实行退耕还林生态修复工程，该流

域形成了不同退耕年限的草地［３５］，为该区植被恢复理论研究提供了理想的模板。 其中，主要优势物种为铁杆

蒿（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｓａｃｒｏｒｕｍ）、白羊草（Ｂｏｔｈｒｉｏｃｈｌｏａ ｉｓｃｈａｅｍｕｍ）、长芒草（Ｓｔｉｐａ ｂｕｎｇｅａｎａ）、芦苇（Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ）、
茵陈蒿（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｃａｐｉｌｌａｒｉｅｓ）、白花草木樨（Ｍｅｌｉｌｏｔｕｓ ａｌｂｕｓ Ｄｅｓｒ。）、达乌里胡枝子（Ｌｅｓｐｅｄｅｚａ ｄａｖｕｒｉｃａ）（表 １）。

２　 研究方法

２．１　 试验设计

在系统开展野外实地调查的前提下，结合植被群落特征分析和当地退耕还林档案资料，本研究于 ２０２２ 年

在陕西省延安市安塞区五里湾流域选择了于 ２０２２ 年在陕西省延安市安塞区五里湾流域选取坡度、海拔较为

接近，人为干扰较少的退耕 １０ａ、２０ａ、３０ａ、４０ａ 和 ５０ａ 的草地群落作为研究对象。 同时选取立地条件相似的农

田（ＦＬ）作为对照。 所选草地在退耕前均用作农田，种植模式为玉米与马铃薯轮作，种植期间未受到人为干

预，成熟后立即采收，并清除地表全部植被。 每个退耕年限的草地及对照农田分别设置 ３ 块独立重复样地，共
计 １８ 块样地。 ３ 块样地立地条件相似，以便于减小试验样地对试验数据所带来的影响。 各样地内分别设立 ３
个 ２０ ｍ×２０ ｍ 的标准样方，共计 ５４ 个标准样方，用于后续调查、采样及指标测定。
２．２　 样品采集

采样前清除地表杂物（包括碎屑、根系及凋落物），按“Ｓ”形路线在每个 ２０ ｍ×２０ ｍ 标准样方内随机布设

９ 个 １ ｍ×１ ｍ 样点，用 １００ ｃｍ３ 环刀取土测定容重，并使用直径 １０ ｃｍ 土钻采集 ０—１０ ｃｍ 深度土样。 去除土

样中的石块和根系后混合均匀，过 ２ ｍｍ 筛。 筛分后的土壤均分为两组：一组室温风干用于理化性质检测，另
一组置于保温箱（含冰袋）中低温保存，供后续微生物分析测定。 在每个 ２０ ｍ×２０ ｍ 标准样方内另选取 ３ 个

样点，挖取土壤剖面，用长方体铝盒（长×宽×高为：２４ ｃｍ×１０ ｃｍ×１５ ｃｍ）垂直于土壤剖面采集 ０—１０ ｃｍ 原状

土样，均匀分成两份后一份用于团聚体理化性质检测，一份用于团聚体微生物分析测定。
２．３　 土壤团聚体筛分

本试验采用湿筛法分选土壤团聚体以减少对微生物群落的破坏［３６］。 首先，将土样掰碎过 ８ ｍｍ 筛，筛后

土样放于 ４℃冰箱保存过夜。 称取土样置于 ２ ｍｍ 筛，用筛分仪在无菌水中筛分，保留＞２ ｍｍ 团聚体。 筛下液依

次过 ０．２０ ｍｍ 和 ０．０５３ ｍｍ 筛，分别得到 ０．２０—２ ｍｍ 和 ０．０５３—０．２０ ｍｍ 团聚体，剩余＜０．０５３ ｍｍ 悬浊液加 ＣａＣｌ２
促沉，离心（４℃，３９００×ｇ，１０ ｍｉｎ）后获得＜０．０５３ ｍｍ 粉黏粒组分，各粒级样品均分两份，一份置于－８０℃超低温冰

箱中冷冻存储，以供后续微生物相关指标的实验测定，一份经室温风干处理以开展理化性质测定分析。
２．４　 土壤团聚体有机碳及其组分含量测定

使用重铬酸钾外加热法检测土壤团聚体有机碳（ＳＯＣ）含量［３７］。 使用高锰酸钾（ＫＭｎＯ４）氧化法测定土壤

易氧化有机碳（ＲＯＣ）含量［３８］。
２．５　 土壤团聚体微生物测序

采用 Ｏｍｅｇａ 土壤总 ＤＮＡ 提取试剂盒提取土壤团聚体微生物总 ＤＮＡ。 使用 Ｎａｎｏ Ｄｒｏｐ ２０００ 分光光度计

（Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ， ＵＳＡ）测定 ＤＮＡ 浓度和纯度，并通过 １％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 质量。 以纯化的

３　 ２２ 期 　 　 　 郑芳欣　 等：黄土丘陵区退耕草地土壤团聚体有机碳组成与微生物群落的关系研究 　
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基因组 ＤＮＡ 为模板进行 ＰＣＲ 扩增：细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３—Ｖ４ 区采用引物 ８０６Ｒ（５′⁃ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧ
ＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃ ３′） 和 ３３８Ｆ （ ５′⁃ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ⁃ ３′） 扩 增； 真 菌 ＩＴＳ 区 采 用 引 物 ＩＴＳ１Ｆ （ ５′⁃
ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ⁃３′）和 ＩＴＳ２Ｒ（５′⁃ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ⁃ ３′）扩增。 使用 ＡｘｙＰｒｅｐ ＤＮＡ
凝胶提取试剂盒（Ａｘｙｇｅｎ Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅｓ， ＵＳＡ）纯化 ＰＣＲ 产物，经 ２％琼脂糖电泳检测后，采用 ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭ⁃ＳＴ
（Ｐｒｏｍｅｇａ， ＵＳＡ）定量。 最终在上海美吉生物医药科技有限公司的 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ ＰＥ３００ 测序平台（Ｉｌｌｕｍｉｎａ，
ＵＳＡ）上进行高通量测序分析。
２．６　 计算方法

采用土壤团聚体碳库活度（ＣＡ）、碳库活度指数（ＣＡＩ）、碳库指数（ＣＰＩ）和碳库管理指数（ＣＰＭＩ）来表征土

壤团聚体碳库稳定性特征变化，计算公式如下［３９］，式中参照土壤为对照处理的农田。
ＣＡ＝ＲＯＣ ／ ＳＯＣ－ＲＯＣ　 　 （１）
ＣＡＩ＝ＣＡＧ ／ ＣＡＦＬ （２）
ＣＰＩ ＝ＳＯＣＧ ／ ＳＯＣＦＬ （３）
ＣＰＭＩ＝ＣＡＩ×ＣＰＩ×１００ ４）

式中，ＲＯＣ 为土壤团聚体易氧化有机碳含量（ｇ ／ ｋｇ）；ＳＯＣ 为土壤团聚体有机碳含量（ｇ ／ ｋｇ）；ＣＡＧ为不同恢复

年限处理碳库活度，ＣＡＦＬ为对照处理碳库活度；ＳＯＣＧ为不同恢复年限处理有机碳含量（ｇ ／ ｋｇ）， ＳＯＣＦＬ为对照处

理有机碳含量（ｇ ／ ｋｇ）。
２．７　 数据分析

使用 Ｅｘｃｅｌ ２０１６、ＳＰＳＳ ２６．００、Ｒ⁃４．２．３ 进行数据统计分析，所有数据的分布均采用 Ｓｈａｐｉｒｏ⁃Ｗｉｌｋ 检验，数据

结果用平均数±标准误（Ｍ±ＳＥ）表示，变量服从正态分布，满足进一步方差分析的假设。 使用 ＬＳＤ 法（最小显

著差异法）结合单因素方差分析（Ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）进行数据处理检验同一指标在不同退耕年限和不同粒级

间变化的差异性（Ｐ＜０．０５）；通过冗余分析、Ｐｅａｒｓｏｎ 相关分析及偏最小二乘模型分析，探究了土壤团聚体有机

碳含量变化特征与土壤微生物之间的相互作用，并使用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２４、Ｒ⁃４．２．３ 等软件进行绘图。

３　 结果分析

３．１　 退耕草地土壤团聚体各粒级占比、碳组分及碳库稳定性指数演变特征

如表 ２，各退耕年限中，０．２０—２ ｍｍ 粒级 ＳＯＣ、ＲＯＣ 均高于其他粒级，＜０．０５３ ｍｍ 粒级 ＳＯＣ、ＲＯＣ 均小于

其他粒级。 此外，退耕 １０ａ 草地中 ＣＡ 在 ０．０５３—０．２ ｍｍ 粒级最大，退耕 ２０—５０ａ 草地中均在 ０．２０—２ ｍｍ 粒级

最大，各退耕年限草地 ＣＡ 均在＜０．０５３ ｍｍ 粒级最小；退耕 １０ａ 草地中 ＣＡＩ 在 ０．０５３—０．２ ｍｍ 粒级最大，退耕

４０ａ 中在＞２ ｍｍ 粒级最大，其余各退耕年限均在 ０．２０—２ ｍｍ 粒级最大，各退耕年限草地 ＣＡＩ 均在＜０．０５３ ｍｍ
粒级最小；ＣＰＩ 在各退耕年限中均在＞２ ｍｍ 粒级最大，退耕 １０ａ、２０ａ 草地中 ＣＰＩ 在＜０．０５３ ｍｍ 粒级最小，退耕

３０ａ、５０ａ 中在 ０．０５３—０．２ ｍｍ 粒级最小，退耕 ４０ａ 中在 ０．２０—２ ｍｍ 粒级最小；退耕 １０ａ 草地 ＣＰＭＩ 在 ０．０５３—
０．２ ｍｍ 粒级最大，退耕 ２０ａ 中在 ０．２０—２ ｍｍ 粒级最大，其余退耕年限草地均为＞２ ｍｍ 粒级最大，且各退耕年

限草地中 ＣＰＭＩ 均在＜０．０５３ ｍｍ 粒级最小。
各粒级团聚体 ＳＯＣ、ＲＯＣ、ＣＰＩ、ＣＰＭＩ 均随退耕年限的增加而呈现增长趋势，除 ＣＰＭＩ 的＞２ ｍｍ 和 ０．０５３—

０．２ ｍｍ 两个粒级在退耕 ２０ａ 取得最小值外，ＳＯＣ、ＲＯＣ、ＣＰＩ 的四个粒级及 ＣＰＭＩ 的 ０．２０—２ ｍｍ 粒级和＜０．０５３
ｍｍ 粒级均在退耕 ５０ ａ 时最大，退耕 １０ ａ 时最小。 ＣＡ 在＜０．０５３ ｍｍ 粒级随退耕年限的增加呈现下降的趋势，
在退耕 １０ａ 取得最大值 ０．２２，退耕 ５０ａ 取得最小值 ０．１１。 除＜０．０５３ ｍｍ 粒级，其余团聚体粒级随退耕年限的

增加呈现先下降后上升的趋势，在退耕 １０ａ 取得最大值，退耕 ３０ａ 取得最小值；ＣＡＩ 在＞２ ｍｍ 粒级中随退耕年

限的增加呈现相对稳定的趋势；０．２０—２ ｍｍ 粒级随退耕年限的增加呈现先下降后上升的趋势，在退耕 ３０ａ 取

得最小值 ０．７０；０．０５３—０．２ ｍｍ 粒级随退耕年限的增加呈现下降趋势，在退耕 ３０ａ 取得最小值 ０．５５；＜０．０５３ ｍｍ
粒级随退耕年限的增加呈现先下降后上升再下降的趋势，在退耕 ５０ａ 取得最小值 ０．４９。

５　 ２２ 期 　 　 　 郑芳欣　 等：黄土丘陵区退耕草地土壤团聚体有机碳组成与微生物群落的关系研究 　
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表 ２　 退耕草地土壤团聚体碳组分及碳库稳定性指数演变特征

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｇｇｒｅｇａｔｅ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｃａｒｂｏｎ ｐｏｏｌ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｉｎ ｆａｒｍｌａｎｄ ｇｒａｓｓｌａｎｄ

退耕年限
Ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ
ａｇｅｓ

粒级
Ｐａｒｔｉｃｌｅ ｓｉｚｅ

ＳＯＣ
Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ

ｃａｒｂｏｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

ＲＯＣ
Ｒｅａｄｉｌｙ ｏｘｉｄｉｚａｂｌｅ
ｃａｒｂｏｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ）

ＣＡ
Ｃａｒｂｏｎ ａｃｔｉｖｉｔｙ

ＣＡＩ
Ｃａｒｂｏｎ ａｃｔｉｖｉｔｙ

ｉｎｄｅｘ

ＣＰＩ
Ｃａｒｂｏｎ ｐｏｏｌ

ｉｎｄｅｘ

ＣＰＭＩ
Ｃａｒｂｏｎ ｐｏｏｌ
ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ

ｉｎｄｅｘ

１０ａ ＞２ ｍｍ ３．１６±０．０６Ｅｂ ０．５７±０．０２Ｄｂ ０．２２±０．０１Ａｂ ０．９８±０．１３Ａａ １．４９±０．０５Ｅａ １４６．４７７±１５．４５Ｃａ
０．２０—２ ｍｍ ３．４４±０．１Ｅａ ０．６６±０．０３Ｅａ ０．２２±０．０１Ａａｂ ０．９５±０．０３Ａａ １．４８±０．０９Ｅａ １３９．８６±８．６７Ｄａ
０．０５３—０．２０ ｍｍ ３．１５±０．０７Ｅｂ ０．６６±０．０２Ｃａ ０．２６±０．０１Ａａ １．１１±０．１０Ａａ １．４０±０．０９Ｄａ １５５．０８±８．３３Ｃａ
＜０．０５３ ｍｍ ２．８４±０．０６Ｅｃ ０．５２±０．０２Ｃｂ ０．２２±０．０１Ａｂ ０．９５±０．１０Ａａ １．３５±０．０５Ｅａ １２７．５８±１０．０８Ｂａ

２０ａ ＞２ ｍｍ ４．１５±０．０９Ｄａｂ ０．５９±０．０１Ｄｃ ０．１７±０．００ＢＣｂ ０．７４±０．０９Ａａ １．９６±０．０５Ｄａ １４５．３６±１５．６７Ｃａｂ
０．２０—２ ｍｍ ４．５１±０．１１Ｄａ ０．８４±０．０２Ｄａ ０．２３±０．０１Ａａ ０．９２±０．０５Ａａ １．９４±０．１１Ｄａ １７７．４１±５．８２Ｃａ
０．０５３—０．２０ ｍｍ ４．３５±０．２７Ｄａｂ ０．６８±０．０１Ｃｂ ０．１９±０．０２Ｂｂ ０．７８±０．１０Ｂａ １．９３±０．１７Ｃａ １４９．７０±７．３１Ｃａｂ
＜０．０５３ ｍｍ ３．９６±０．１Ｄｂ ０．５６±０．０１Ｃｃ ０．１７±０．０１Ｂｂ ０．７１±０．０７Ｂａ １．８８±０．０７Ｄａ １３３．３０±８．９７Ｂｂ

３０ａ ＞２ ｍｍ ６．３６±０．０６Ｃａ ０．８２±０．０３Ｃｂ ０．１５±０．０１Ｃｂ ０．６６±０．１０Ａａ ３．０１±０．０７Ｃａ １９９．１７±２５．８２ＢＣａ
０．２０—２ ｍｍ ６．５２±０．０８Ｃａ ０．９７±０．０３Ｃａ ０．１８±０．０１Ｃａ ０．７０±０．０３Ｃａ ２．８０±０．１０Ｃａ １９５．９７±６．１４Ｃａｂ
０．０５３—０．２０ ｍｍ ６．２９±０．１Ｃａ ０．７３±０．０１Ｃｃ ０．１３±０．００Ｃｂｃ ０．５５±０．０５Ｂａ ２．８０±０．１５Ｂａ １５３．７５±６．７４Ｃａｂ
＜０．０５３ ｍｍ ６．２３±０．１７Ｃａ ０．６６±０．０２Ｂｃ ０．１２±０．０１Ｃｃ ０．５１±０．０４Ｃａ ２．９６±０．０７Ｃａ １５０．５０±９．４１Ｂｂ

４０ａ ＞２ ｍｍ ７．５２±０．０９Ｂａｂ １．１１±０．０５Ｂｂ ０．１７±０．０１ＢＣａ ０．７８±０．１１Ａａ ３．５６±０．０８Ｂａ ２７５．７９±３５．１１ＡＢａ
０．２０—２ ｍｍ ７．７８±０．１４Ｂａ １．２４±０．０３Ｂａ ０．１９±０．０１ＢＣａ ０．７６±０．０５ＢＣａ ３．３４±０．１８Ｂａ ２５２．８１±５．４３Ｂａｂ
０．０５３—０．２０ ｍｍ ７．６９±０．０９Ｂａｂ ０．９７±０．０３Ｂｃ ０．１４±０．０１Ｃｂ ０．６１±０．０６Ｂａｂ ３．４２±０．１３Ａａ ２０６．２９±１３．３０Ｂｂｃ
＜０．０５３ ｍｍ ７．２８±０．２Ｂｂ ０．８０±０．０１Ａｄ ０．１２±０．００Ｃｂ ０．５３±０．０２ＢＣｂ ３．４６±０．１２Ｂａ １８２．６６±７．５８Ａｃ

５０ａ ＞２ ｍｍ ８．７３±０．２１Ａａ １．３±０．０４Ａｂ ０．１７±０．００Ｂｂ ０．７８±０．０７Ａａｂ ４．１３±０．１６Ａａ ３２１．３７±２０．１０Ａａ
０．２０—２ ｍｍ ８．８±０．１８Ａａ １．５４±０．０７Ａａ ０．２１±０．０１ＡＢａ ０．８５±０．０５ＡＢａ ３．７８±０．１１Ａａｂ ３１９．２６±１１．７０Ａａ
０．０５３—０．２０ ｍｍ ８．３±０．２６Ａａ １．１６±０．０３Ａｃ ０．１６±０．０１ＢＣｂ ０．６８±０．０１Ｂｂ ３．６９±０．０５Ａｂ ２５２．０４±２．９４Ａｂ
＜０．０５３ ｍｍ ８．２５±０．１６Ａａ ０．８４±０．０２Ａｄ ０．１１±０．０１Ｃｃ ０．４９±０．０４Ｃｃ ３．９３±０．１４Ａａｂ １９０．０７±１０．５１Ａｃ

　 　 ＳＯＣ：有机碳 ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＲＯＣ：易氧化有机碳 ｒｅａｄｉｌｙ ｏｘｉｄｉｚａｂｌｅ ｃａｒｂｏｎ；ＣＡ：碳库活度 ｃａｒｂｏｎ ａｃｔｉｖｉｔｙ；ＣＡＩ：碳库活度指数 ｃａｒｂｏｎ ａｃｔｉｖｉｔｙ

ｉｎｄｅｘ；ＣＰＩ：碳库指数 ｃａｒｂｏｎ ｐｏｏｌ ｉｎｄｅｘ；ＣＰＭＩ：碳库管理指数 ｃａｒｂｏｎ ｐｏｏｌ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｉｎｄｅｘ；图中大写字母表示不同退耕年限间同一粒级的显著性

差异（Ｐ＜０．０５），小写字母表示同一退耕年限内不同粒级间的显著性差异（Ｐ＜０．０５）

图 １　 不同退耕年限土壤团聚体各粒级占比

　 Ｆｉｇ．１　 Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｇｇｒｅｇａｔｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｒｔｉｃｌｅ ｓｉｚｅｓ ｉｎ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｙｅａｒｓ ｏｆ ｒｅｔｕｒｎｉｎｇ ｆａｒｍｌａｎｄ

如图 １，不同退耕年限土壤团聚体各粒级占比存在

显著差异。 在退耕 １０ａ 中，＞２ ｍｍ 粒级占比最大，其次

是 ０．０５３—０． ２０ ｍｍ 粒级，而在退耕 ２０—５０ａ 中，均为

０．０５３—０．２０ ｍｍ 粒级占比最大，其次是＞ ２ ｍｍ 粒级。
退耕 １０—５０ａ 中，＜０．０５３ ｍｍ 粒级占比均最少。
３．２　 不同退耕年限草地土壤团聚体微生物群落

如图 ２，细菌群落组成中丰度较高的五个门类为变

形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、酸杆菌

门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、拟杆菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ）和放

线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）。 其中，除退耕 ３０ａ 草地外，其
余各退耕年限草地各粒级间均以变形菌门为优势门，其
次为放线菌门、酸杆菌门和绿弯菌门等。 退耕 ３０ａ 草地

中，＞２ ｍｍ 粒级、０．０５３—０．２ ｍｍ 粒级和＜０．０５３ ｍｍ 粒级

中细菌以放线菌门为优势门，０．２０—２ ｍｍ 粒级中以变

形菌门为优势门。
如图 ３， 真 菌 群 落 组 成 中 的 相 对 丰 度 较 高 的 优 势 门 类 包 括 子 囊 菌 门 （ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ）、 壶 菌 门

（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ）、 担 子 菌 门 （ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ）、 未 分 类 真 菌 （ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｋ ＿ ＿ Ｆｕｎｇｉ ） 和 被 孢 霉 门

（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）。 其中，退耕 １０ａ、２０ａ 草地各粒级真菌均以子囊菌门为优势门，退耕 ３０ａ 草地中，＞２ ｍｍ 粒

级真菌以子囊菌门为优势门，其余三个粒级真菌均以被孢霉门为优势门；退耕 ４０ａ 草地中，＜０．０５３ ｍｍ 粒级中
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以被孢霉门为优势门，其余三个粒级以子囊菌门为优势门；退耕 ５０ａ 草地中，０．２０—２ ｍｍ 粒级中以子囊菌门

为优势门，其余三个粒级均以被孢霉门为优势门。

图 ２　 各退耕年限土壤团聚体细菌群落组成

Ｆｉｇ．２　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｇｇｒｅｇａｔｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｙｅａｒｓ ｏｆ ｒｅｔｕｒｎｉｎｇ ｆａｒｍｌａｎｄ
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图 ３　 各退耕年限土壤团聚体真菌群落组成

Ｆｉｇ．３　 Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｇｇｒｅｇａｔｅ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｙｅａｒｓ ｏｆ ｒｅｔｕｒｎｉｎｇ ｆａｒｍｌａｎｄ
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：变形菌门；Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ：酸杆菌门；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ：指拟杆菌门；Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ：放线菌门；Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ：黏细菌门；Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ：绿
弯菌门；Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ：厚壁菌门；Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ：髌骨菌门；Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ：芽单胞菌门；Ｂｄｅｌｌｏｖｉｂｒｉｏｎｏｔａ：蛭弧菌门；Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：蓝细菌门；
Ｍｅｔｈｙｌｏｍｉｒａｂｉｌｏｔａ：甲基氧化菌门；ＧＡＬ１５：候选门；Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ：子囊菌门；Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ：担子菌门；Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ：被孢霉门；Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ：
壶菌门；Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ：毛霉门，Ｚｏｏｐａｇｏｍｙｃｏｔａ：捕虫霉亚门；ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿＿Ｂａｃｔｅｒｉａ：未分类细菌；ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿＿Ｆｕｎｇｉ：未分类真菌，从左到右

排序依次为 １０ａ、２０ａ、３０ａ、４０ａ、５０ａ
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３．３　 不同退耕年限草地土壤团聚体有机碳与土壤微生物群落组成耦合关系

如图 ４，通过 ｍａｎｔａｌ ｔｅｓｔ 分析可见，在四个粒级中，细菌群落组成和真菌群落组成均与有机碳有显著相关

性（Ｐ＜０．０５），其中，在＞２ ｍｍ 粒级和 ０．２０—２ ｍｍ 粒级，细菌群落组成与有机碳呈极显著相关性（Ｐ＜０．０１）。 在

四个粒级中，真菌群落组成均与碳库活度有显著相关性（Ｐ＜０．０５），而细菌群落组成在＞２ ｍｍ 粒级中与碳库活

度无显著相关性（Ｐ＞０．０５）。 除 ０．２—２ ｍｍ 粒级中真菌群落组成与碳库指数无显著相关性（Ｐ＞０．０５），其余粒

级中细菌和真菌群落组成均与碳库指数有显著相关性（Ｐ＜０．０５）。 除＞２ ｍｍ 粒级外，其余三个粒级中真菌群

落组成均与碳库活度指数有显著相关性（Ｐ＜０．０５），而细菌群落组成只在 ０．０５３—０．２０ ｍｍ 粒级和＜０．０５３ ｍｍ
粒级中与碳库活度指数有显著相关性（Ｐ＜０．０５）。 此外，在 ０．０５３—０．２０ ｍｍ 粒级中细菌群落组成还与易氧化

有机碳有显著相关性（Ｐ＜０．０５）；在＜０．０５３ ｍｍ 粒级中，细菌群落组成和真菌群落组成均与易氧化有机碳呈极

显著相关（Ｐ＜０．０１），与碳库管理指数呈显著相关性（Ｐ＜０．０５）。

图 ４　 不同退耕年限草地土壤团聚体微生物群落组成与有机碳及碳库稳定性指数相关性分析

Ｆｉｇ．４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｇｇｒｅｇａｔｅｓ ａｎｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ａｎｄ ｃａｒｂｏｎ ｐｏｏｌ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

ｉｎ ｇｒａｓｓｌａｎｄｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｙｅａｒｓ ｏｆ ｒｅｔｕｒｎｉｎｇ ｆａｒｍｌａｎｄ

ＳＯＣ：有机碳 ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＲＯＣ：易氧化有机碳 ｒｅａｄｉｌｙ ｏｘｉｄｉｚａｂｌｅ ｃａｒｂｏｎ；ＣＡ：碳库活度 ｃａｒｂｏｎ ａｃｔｉｖｉｔｙ；ＣＰＩ：碳库指数 ｃａｒｂｏｎ ｐｏｏｌ ｉｎｄｅｘ；

ＣＡＩ：碳库活度指数 ｃａｒｂｏｎ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎｄｅｘ； ＣＰＭＩ：碳库管理指数 ｃａｒｂｏｎ ｐｏｏｌ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｉｎｄｅｘ； ＢＣＣ：细菌群落组成 ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ；ＦＣＣ：真菌群落组成 ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ

如图 ５，使用冗余分析探究不同粒级土壤团聚体微生物群落组成与土壤团聚体有机碳的相关性，在＞２
ｍｍ 粒级中，厚壁菌门是影响土壤团聚体有机碳最主要的因子，对土壤团聚体有机碳及碳库指数的解释度为

５６．９％，其次为蛭弧菌门和绿弯菌门，解释度分别为 ６．９％和 ４．８％；在 ０．２０—２ ｍｍ 粒级中，绿弯菌门是影响土

壤团聚体有机碳最主要的因子，对土壤团聚体有机碳及碳库指数的解释度为 ５８．２％，其次为未分类细菌和子

囊菌门，解释度分别为 ２９．７％和 ８．９％；在 ０．０５３—０．２０ ｍｍ 粒级中，厚壁菌门是影响土壤团聚体有机碳最主要

的因子，对土壤团聚体有机碳及碳库指数的解释度为 ３７．０％，其次为壶菌门和芽单胞菌属，解释度分别为 ３２．
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１％和 １０．４％；在＜０．０５３ ｍｍ 粒级中，未分类细菌是影响土壤团聚体有机碳最主要的因子，对土壤团聚体有机

碳及碳库指数的解释度为 ６７．１％，其次为绿弯菌门和酸杆菌门，解释度分别为 １９．６％和 ８．３％。

图 ５　 各粒级土壤团聚体微生物群落组成与碳组分及碳库稳定性指数冗余分析

Ｆｉｇ．５　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｃａｒｂｏｎ ｐｏｏｌ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｏｉｌ ａｇｇｒｅｇａｔｅｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐａｒｔｉｃｌｅ ｓｉｚｅｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ
ＳＯＣ：有机碳 ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＲＯＣ：易氧化有机碳 ｒｅａｄｉｌｙ ｏｘｉｄｉｚａｂｌｅ ｃａｒｂｏｎ；ＣＡ：碳库活度 ｃａｒｂｏｎ ａｃｔｉｖｉｔｙ；ＣＰＩ：碳库指数 ｃａｒｂｏｎ ｐｏｏｌ ｉｎｄｅｘ；
ＣＡＩ：碳库活度指数 ｃａｒｂｏｎ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎｄｅｘ；ＣＰＭＩ：碳库管理指数 ｃａｒｂｏｎ ｐｏｏｌ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｉｎｄｅｘ；Ｐｒｏｔｅｏｂｃ：变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ；Ａｃｉｄｏｂａｃ：酸杆菌

门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ；Ｂａｃｔｅｒｏｉ：指拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ；Ａｃｔｉｎｏｂｃ：放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ；Ｍｙｘｏｃｏｃｃ：黏细菌门 Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ；Ｃｈｌｏｒｏｆｌ：绿弯菌门

Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ；Ｆｉｒｍｉｃｕｔ：厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ；Ｐａｔｅｓｃｉｂ：髌骨菌门 Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ；Ｇｅｍｍａｔｉｍ：芽单胞菌门 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ；Ｂｄｅｌｌｏｖｉｂ：蛭弧菌门

Ｂｄｅｌｌｏｖｉｂｒｉｏｎｏｔａ；Ｃｙａｎｏｂａｃ：蓝细菌门 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ；Ｍｅｔｈｙｌｏｍ：甲基氧化菌门 Ｍｅｔｈｙｌｏｍｉｒａｂｉｌｏｔａ；ＧＡＬ１５：候选门；Ａｓｃｏｍｙｃｔ：子囊菌门 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ；
Ｍｏｒｔｉｅｒｌ：被孢霉门 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ；Ｃｈｙｔｒｉｄｉ：壶菌门 Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ；Ｍｕｃｏｒｏｍｃ：毛霉门 Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ；Ｚｏｏｐａｇｏｍ：捕虫霉亚门 Ｚｏｏｐａｇｏｍｙｃｏｔａ；
ＵｎＢ：未分类细菌 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿＿Ｂａｃｔｅｒｉａ；ＵｎＦ：未分类真菌 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿＿Ｆｕｎｇｉ，图中括号内数字代表不同微生物对于土壤团聚体有机碳

及碳库指数的解释度

如图 ６，据偏最小二乘模型显示，在四个粒级中草地退耕年限均对细菌群落组成和真菌群落组成有显著

相关性，且草地退耕年限在四个粒级中均可通过正向调节易氧化有机碳及碳库稳定性指数，进而影响土壤团
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聚体有机碳含量。 此外，在＞２ ｍｍ 粒级中，草地退耕年限负调节细菌群落组成，细菌群落组成又进一步影响

有机碳含量；在 ０．２０—２ ｍｍ 粒级中，草地退耕年限正向调节真菌群落组成，真菌群落组成又进一步影响易氧

化有机碳和碳库稳定性指数，易氧化有机碳和碳库稳定性指数正向调节有机碳含量。 同时，细菌群落组成和

真菌群落组成均负调节有机碳含量；在 ０．０５３—０．２ ｍｍ 粒级中，草地退耕年限正向调节细菌、真菌群落组成，
细菌群落组成和真菌群落组成又进一步影响有机碳含量；在＜０．０５３ ｍｍ 粒级中，草地退耕年限负调节真菌群

落组成，真菌群落组成又进一步影响有机碳含量。

４　 讨论

４．１　 不同退耕年限中土壤团聚体有机碳含量及碳库稳定性指数的变化特征

草地退耕过程中，土壤团聚体有机碳含量发生显著变化。 本研究结果显示土壤团聚体有机碳含量随退耕

年限呈增加趋势，在退耕 ５０ａ 取得最大值（表 ２），这与土壤全土有机碳含量变化趋势相一致（表 １）。 这主要

归因于草地退耕促进了草地植被的恢复，地上植被的增多使得植被凋落物和根系生物量也随退耕年限的延长

而增加，植被将碳归还于土壤，土壤团聚体有机碳含量增加［３０］。 同时，植被根系随退耕年限不断丰富还可以

改善土壤结构，增强土壤团聚体的稳定性，有助于发挥土壤团聚体对于有机碳的保护作用，进一步促进土壤团

聚体有机碳含量的增加［４０］。 此外，土壤结构的改善还使团聚体内部孔隙的复杂性增强，形成局部缺氧环境，
抑制了需氧微生物的活性，进而减缓了有机碳的分解速率，促进有机碳的长期积累［４１］。 各退耕年限中，０．
２０—２ ｍｍ 粒级团聚体有机碳、易氧化有机碳含量均高于其他粒级，＜０．０５３ ｍｍ 粒级团聚体有机碳、易氧化有

机碳含量均小于其他粒级（表 ２）。 这是由于 ０．２０—２ ｍｍ 粒级中黏粒、微生物分泌物和菌丝等胶结物质可形

成稳定的孔隙结构，进而限制氧气和水分扩散，降低了有机碳的分解速率［４２］。 同时，植物根系在生长过程中

会直接促进 ０．２—２ ｍｍ 粒级团聚体的形成［４１］，并将新的有机质包裹在团聚体内部，进一步增加该粒级中有机

碳和易氧化有机碳含量。 而＜０．０５３ ｍｍ 粒级团聚体表面积大，可通过化学吸附与矿物紧密结合，形成长期稳

定的矿物－有机复合体，然而因为这部分来源主要是高度分解的腐殖质，而非新鲜有机质，其中有机碳和易氧

化有机碳含量较少［４３］。 同时，＜０．０５３ ｍｍ 粒级团聚体结构松散，有机碳易暴露于土壤孔隙中而被分解，导致

有机碳及易氧化有机碳残留量较低［４４］，且在退耕 １０—５０ａ 中，＜０．０５３ ｍｍ 粒级始终占土壤团聚体百分比最少

（图 １），这也会影响该粒级中有机碳含量。 此外，有机碳作为带电胶体，有着粘结土壤团聚体的重要作用，可
以将小粒级团聚体粘结呈粒级较大的团聚体，且草地生态系统的有机质以根系为主，而根系更倾向于通过菌

根真菌等途径促进较大粒级的团聚体的形成，而非直接与黏粉粒结合［４５］。
ＣＰＭＩ 表征土壤碳库质量、活性和稳定性，ＣＰＭＩ 值越高，说明土壤碳库质量在改善［４６］。 本研究中，ＣＰＭＩ

随退耕年限的增加呈上升趋势（表 ２），说明随着退耕年限的增加，土壤团聚体碳库稳步恢复，且各退耕年限中

ＣＰＭＩ 随粒级的减小呈下降趋势，说明大粒级团聚体碳库质量更好，小粒级团聚体碳库恢复程度小于大粒级

团聚体。
４．２　 不同退耕年限中土壤团聚体微生物群落组成的动态变化特征

草地退耕过程中土壤团聚体各粒级微生物群落组成存在差异。 就细菌群落而言，除退耕 ３０ａ 草地，其余

各退耕年限草地各粒级间均以变形菌门为优势门（图 ２），这是由于变形菌门作为细菌中最大、种类最多的一

个门，具有广泛的生态分布范围和较强的环境适应能力，能够适应团聚体内不同氧化还原梯度［４７］，且变形菌

门可以分泌胞外多糖包裹自身细胞，抵御团聚体内干湿交替引起的渗透胁迫［４８］。 同时，变形菌门的相对丰度

与土壤有机质含量显著相关［４９］，通常认为，变形菌门与土壤有机碳含量呈正相关关系。 退耕 ３０ａ 草地中，＞２
ｍｍ 粒级、０．０５３—０．２ ｍｍ 粒级和＜０．０５３ ｍｍ 粒级中细菌以放线菌门为优势门，０．２０—２ ｍｍ 粒级中以变形菌门

为优势门（图 ２）。 这可能是由于放线菌门作为典型的寡营养性微生物［５０］，更适宜在土壤较为贫瘠的环境中

生存，不适宜在土壤有机碳含量较高的环境中生存，而上述结果表明 ０．２０—２ ｍｍ 粒级团聚体有机碳含量较高

（表 ２），因而放线菌门生存受限，活性下降，相对丰度较低［５１］。 同时，在＜０．２ ｍｍ 粒级中，因为团聚体结构致

２１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４５ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

密导致氧气扩散受限，有机碳已高度腐质化，形成以复杂芳香族化合物为主的碳库［４１，５２］，更适合放线菌代谢。
且随着腐殖化进程，碳源逐渐转向顽固形式，触发微生物群落从 ｒ 策略向 ｋ 策略过渡，放线菌逐渐取代变形

菌［５３］。 真菌在退耕 １０ａ、２０ａ 草地各粒级中均以子囊菌门为优势门，这是由于退耕初期，草地植被恢复过程中

产生大量新鲜凋落物和根系分泌物，而子囊菌门真菌具有强大的酶系统，能够分解植物残体中的复杂有机物，
适应退耕初期大量凋落物和根系残体的输入［５４］。 同时，退耕初期土壤结构尚未完全恢复，团聚体孔隙较大，
氧气供应充足，适合好氧性子囊菌的生长，且子囊菌对 ｐＨ 的适应范围较广，能够耐受退耕初期土壤 ＰＨ 的波

动［５５］。 此外，子囊菌与变形菌门细菌能够形成功能耦合，通过分解复杂有机物释放简单碳源，支持细菌生长，
同时细菌代谢产物反馈促进真菌活动，因而在退耕初期，子囊菌门和变形菌门的占比都较高［５６］。 而在退耕后

期，部分粒级中出现以被孢霉门为优势门的现象（图 ３），这是由于退耕 ３０ａ、４０ａ 及 ５０ａ 新鲜凋落物和根系分

泌物的输入相对减少，土壤碳库逐渐转向以腐殖质和矿物结合碳为主［５２］，复杂有机物在团聚体中积累。 被孢

霉菌门真菌具有较强的寡营养适应能力，擅长利用低浓度碳源，适应退耕后期土壤中易分解碳源减少的情况。
同时，被孢霉菌门通过厚垣孢子耐受干旱、低温等胁迫，适应退耕后期土壤微环境的波动。 且退耕后期团聚体

结构趋于致密，孔隙度降低，氧气扩散受限，被孢霉菌的兼性厌氧特性使其在微氧环境中占据优势。 此外，被
孢霉菌还可以与放线菌门形成功能耦合，促进双方活动，因而在退耕后期，较多粒级团聚体真菌以被孢霉门为

优势门［５７］。
４．３　 草地退耕过程中土壤团聚体微生物群落组成对于有机碳含量及碳库稳定性的影响

草地退耕过程中不同粒级团聚体微生物群落组成对于有机碳含量的作用不尽相同。 通过 ｍａｎｔａｌ ｔｅｓｔ 发
现在＞２ ｍｍ 粒级和 ０．２０—２ ｍｍ 粒级中，细菌群落与有机碳的相关性要高于真菌群落，而在 ０．０５３—０．２ ｍｍ 和

＜０．０５３ ｍｍ 粒级，细菌群落和真菌群落对于有机碳的相关性都极为显著（图 ４）。 这是由于在＞０．２ ｍｍ 粒级团

聚体主要截留未完全分解的植物残体，这些新鲜有机质是细菌，尤其是变形菌门和放线菌门的主要碳源，细菌

通过高代谢速率快速利用这些易分解碳，其群落组成与有机碳含量直接相关［５８］。 同时，草地植被的根系活动

持续向大团聚体输入新鲜碳源，细菌群落能够快速增值和代谢来响应碳输入的变化，形成“碳－细菌”正反馈，
且细菌通过分泌胞外酶快速分解简单碳源，其群落组成与有机碳含量的变化高度同步，而真菌则是通过分解

复杂碳源参与有机碳的长期积累，其代谢过程较慢，对新鲜碳输入的响应滞后，导致其群落组成与有机碳含量

的相关性较弱［５９］。 在＜２ ｍｍ 粒级团聚体中有机碳主要来源于腐殖质和矿物结合碳，需要细菌和真菌协同分

解［２１，６０—６１］。 此外，在＜２ ｍｍ 粒级团聚体中，细菌和真菌通过代谢互补，可形成紧密的功能耦合，因此其群落组

成对有机碳含量的响应趋于一致。 同时结合偏最小二乘模型分析发现，在＜０．０５３ ｍｍ 粒级团聚体中，真菌群

落组成通过影响碳库稳定性指数对有机碳含量起主要作用（图 ６）。 这可能是因为在＜０．０５３ ｍｍ 粒级团聚体

中的有机碳主要来源于高度腐质化的有机物和矿物结合碳，这些碳源化学结构复杂，难以被细菌直接利用，而
真菌能够分泌多种氧化酶，能够分解这些顽固碳源［６２］，短期内可能降低稳定性指数。 但长期来看，其代谢产

物可与矿物重新结合，形成更稳定的有机－矿物复合体。 且真菌在低碳环境中仍能维持活性，而细菌活性下

降［５５］，真菌菌丝表面的羧基、酚羟基等官能团与粉黏粒矿物通过配体交换结合，进一步固定有机碳，提高碳库

稳定性指数。 此外，偏最小二乘模型分析表明，在 ０．２０—２ ｍｍ 粒级中，真菌也与碳库稳定性指数有显著相关

关系，并通过影响碳库稳定性指数来进一步影响土壤团聚体有机碳含量（图 ６）。 这是因为在 ０．２０—２ ｍｍ 粒

级中，既富含植物残体和新输入的根系分泌物，也包含部分被包裹的复杂碳，真菌通过促进腐殖化过程将易分

解碳转化为胡敏酸等稳定形态，直接提升碳库稳定性指数。
在＞２ ｍｍ 及 ０．０５３—０．２０ ｍｍ 团聚体中，厚壁菌门对土壤团聚体有机碳含量有显著正效应；在 ０．２０—２ ｍｍ

粒级中，绿弯菌门是影响土壤团聚体有机碳的关键因子（图 ５）。 厚壁菌门作为土壤细菌群落组成的重要组成

部分，能够参与土壤碳循环。 厚壁菌门中的部分类群能够分泌纤维素酶和半纤维素酶，分解植物残体中的结

构性多糖，释放可溶性碳源，促进有机碳的积累［６３］。 同时，在 ０．０５３—０．２０ ｍｍ 粒级中，厚壁菌门可与放线菌

门协同分解复杂有机物，促进碳的稳定性［６４］。 绿弯菌门的相对丰度与土壤团聚体有机碳呈负相关，这是因为
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绿弯菌门具有较强的分解能力，能够分解有机碳，同时，在厌氧微环境中，绿弯菌可以与产甲烷菌形成功能耦

合，将有机碳转化为 ＣＨ４
［６５］，进一步导致有机碳流失。

５　 结论

（１）黄土丘陵区草地退耕过程中土壤团聚体有机碳含量随退耕年限的增加呈增加趋势，在退耕 ５０ａ 含量

达到最大值。 各粒级中，０．２０—２ ｍｍ 粒级团聚体有机碳含量最高，＜０．０５３ ｍｍ 粒级团聚体有机碳含量最低。
（２）草地退耕过程中 ＣＰＭＩ 随退耕年限的增加呈上升趋势，在退耕 ５０ａ 取得最大值。 各退耕年限中 ＣＰＭＩ

随粒级的减小呈下降趋势。
（３）草地退耕过程中土壤团聚体各粒级微生物群落组成存在差异，其中细菌群落组成门水平相对丰度前

五的物种为变形菌门、放线菌门、酸杆菌门、绿弯菌门和拟杆菌门，真菌群落组成门水平相对丰度前五的物种

为子囊菌门、被孢霉门、未分类真菌、担子菌门及壶菌门。
（４）草地退耕过程中不同粒级团聚体细菌、真菌群落组成对于有机碳含量的作用有所不同，在＞２ ｍｍ 团

聚体中主要是细菌起主要作用，在 ０．２０—２ ｍｍ 及 ０．０５３—０．２ ｍｍ 团聚体中细菌和真菌共同其作用，而在＜０．
０５３ ｍｍ 团聚体中，则是真菌群落组成起主要作用。

（５）草地退耕过程中各粒级团聚体内影响有机碳含量变化的主要微生物种类存在差异，在＞２ ｍｍ 及 ０．
０５３—０．２０ ｍｍ 团聚体中，厚壁菌门对土壤团聚体有机碳含量有显著正效应；在 ０．２０—２ ｍｍ 粒级中，绿弯菌门

是影响土壤团聚体有机碳的关键因子；在＜０．０５３ ｍｍ 粒级中，未分类细菌则是影响土壤团聚体有机碳含量最

主要的因子。
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