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复合改良措施对退化草甸草原土壤酶活性
与微生物群落的影响

迟晓雪， 曹 薇*， 王 畅， 鲁海涛， 魏 红， 李艳红， 李 欣， 陈 頔
（呼伦贝尔市林业和草原科学研究所， 内蒙古  呼伦贝尔  021008）

摘要：为探究不同复合改良措施对退化草甸草原的土壤酶活性及微生物群落的影响，本文设置切根+有机肥+微

生物菌剂（YQJ）、切根+有机肥（YQ）、切根+叶面肥（YY）和对照（CK）4 种处理，利用高通量测序法测定土壤细菌

和真菌的群落结构及多样性。结果显示，YQJ 处理对土壤过氧化氢酶、蔗糖酶、脲酶和碱性磷酸酶活性提升效果较

为显著，其次是 YY 处理；不同复合改良措施处理间的细菌和真菌优势菌组成基本相似，但真菌群落优势菌相对丰

度差异较大，YQJ 处理显著降低了担子菌门（Basidiomycota）的相对丰度；YY 处理显著提高了子囊菌门（Ascomy⁃
cota）相对丰度（P<0. 05）。切根+叶面肥处理显著提高土壤细菌和真菌的 Alpha 多样性指数（P<0. 05）。相关性

分析结果显示，土壤过氧化氢酶、脲酶和蔗糖酶与细菌群落变化密切相关；土壤脲酶和地上生物量与真菌群落变化

密切相关。综上，复合改良措施通过调控和改善土壤细菌和真菌群落结构，提高土壤酶活性和草地生产力，且切

根+叶面肥处理改良效果最佳。
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Effects of Integrated Improvement Measures on Soil Enzyme Activity and 
Microbial Communities of Degraded Meadow Grassland

CHI Xiao-xue， CAO Wei*， WANG Chang， LU Hai-tao， WEI Hong， LI Yan-hong， LI Xin， CHEN Di
（Forestry and Grassland Science Research Institute of Hulunbuir， Hulunbuir，Inner Mongolia 021008， China）

Abstract：To investigate the effects of different composite improvement measures on soil enzyme activities and 
microbial communities in degraded meadow steppes， this study set up four treatments： root cutting+organic 
fertilizer+microbial inoculant （YQJ）， root cutting+organic fertilizer （YQ）， root cutting+foliar fertilizer 
（YY）， and control （CK）.  High-throughput sequencing was used to determine the community structure and 
diversity of soil bacteria and fungi. The results showed that the YQJ treatment had a significant effect on increas⁃
ing the activities of soil catalase， invertase， urease， and alkaline phosphatase， followed by the YY treatment.  
The composition of dominant bacterial and fungal species among different composite improvement treatments 
was basically similar， but the relative abundance of dominant fungal community species varied greatly.  The 
YQJ treatment significantly reduced the relative abundance of Basidiomycota； the YY treatment significantly 
increased the relative abundance of Ascomycota （P<0. 05）.  The root cutting+foliar fertilizer treatment signifi⁃
cantly increased the Alpha diversity indices of soil bacteria and fungi （P<0. 05）.  Correlation analysis results 
showed that soil catalase， urease， and invertase were closely related to changes in the bacterial community； soil 
urease and aboveground biomass were closely related to changes in the fungal community.  In conclusion， com⁃
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posite improvement measures could improve soil enzyme activities and grassland productivity by regulating and 
improving the structure of soil bacterial and fungal communities， and the root cutting+foliar fertilizer treatment 
had the best improvement effect.
Key words：Root cutting；Fertilization；Degraded grassland；Soil enzyme activity；Bacterial and fungal diversity

呼伦贝尔草甸草原具有水文调节、碳素固存和

牧业生产等生态功能，是我国重要的生态屏障及畜

牧业的物质基础［1］。在过去的数十年中，由于受气

候变化和人为扰动的影响，草地生态系统出现了显

著的退化［2］，具体表现为草地生产力下降，土壤质地

紧实、贫瘠，生物多样性降低、生态服务功能减弱，

影响着牧民的生产生活和畜牧业稳定健康发展［3-4］。

在土壤生物组分中，土壤微生物和土壤酶在土

壤物质和能量的转化过程中起着至关重要的作

用［5］，土壤微生物群落组成特征和多样性对极端环

境变化敏感，响应速度较快，是反映草地生态环境

稳定的重要指标之一［6］。微生物代谢过程分泌的酶

类是土壤酶的主要来源之一，土壤酶作为维持土壤

肥力的重要组成部分，是土壤有机质和矿物成分生

物分解代谢的直接介质［7］。土壤过氧化氢酶能反映

土壤中微生物活动与氧化过程的强弱［8］，蔗糖酶影

响着微生物数量，可促进土壤碳、氮、磷的转化［9］；土

壤脲酶活性与土壤氮素状况息息相关，对土壤氮的

转化有促进作用［10］。因此，研究土壤酶活性和微生

物对于退化草地的修复具有重要的理论和实践

意义。

随着草地退化这一生态问题日渐严重，众多学

者开始广泛关注并开展大量研究。切根、施肥、施

微生物菌剂是常见修复手段。秦燕等［11］研究表明，

切根有利于提高退化羊草草原土壤酶活性，对草地

养分的转化产生潜在促进作用。Keeler 等［12］认为，

长期施肥降低了氮限制生态系统土壤木质素分解

酶活性，但增加了土壤磷酸酶活性。研究表明微生

物菌剂更有利于促进真菌的增加，而土壤真菌含量

越高，说明土壤稳定性较好，从而缓解土壤退化带

来的负面影响［13］。赵阳安等［14］研究发现，施有机肥

和接种根瘤菌剂显著改变了苜蓿根际土壤微生物 α
多样性和群落组成。代景忠等［15］在呼伦贝尔羊草

草甸试验发现，施肥后草地土壤微生物之间关系密

切，微生物数量对短期施肥的响应最为敏感，其次

为酶活性和微生物生物量。从微生物的层面探究

草地退化及恢复过程中的问题，可清晰明确草地退

化及其恢复机理。

前人所采取的改良措施对退化天然草地改良

起到了一定效果，但是这些改良措施多是单一形

式，针对呼伦贝尔退化草地水缺、肥低、草畜不平衡

的特点［16］，无法起到长期稳定的修复效果。基于

此，本试验将切根、施肥、微生物菌剂等改良措施综

合起来，通过多途径干预，更能贴合退化草地的复

杂成因，增强系统稳定性和抗干扰能力，协同提升

修复效果。本研究以呼伦贝尔退化草甸草原为研

究对象，通过野外采集土壤进行扩增子测序，探讨

复合改良措施影响下土壤细菌和真菌群落结构及

其多样性的变化，明确土壤酶活性与微生物群落的

关联性，以期为退化草地生态修复提供理论依据和

实践参考。

1　材料与方法

1. 1　试验地概况

试验地位于内蒙古呼伦贝尔市陈巴尔虎旗巴

彦 库 仁 镇 格 根 胡 硕 嘎 查（49° 28′29. 77″N，119°
14′27. 79″E），平均海拔 631m，该地区属于中温带

大陆性气候，全年降水量为 300 毫米，年平均温度

为-2. 6℃左右。草地类型为平原丘陵草甸草原，

草场利用方式为打草场。土壤类型是栗钙土。土

壤本底值：pH 值为 7. 94，电导率为 67. 25 μS·cm-1，

有机质含量为 63. 20 g·kg-1，碱解氮含量为 329. 17 
mg·kg-1，速效磷含量为 30. 34 mg·kg-1，速效钾含

量为 139. 25 mg·kg-1。

1. 2　试验设计

试验设置 4个处理，3次重复，共计 12个小区，采

用随机区组设计，每个小区面积 100 m2（10 m×
10 m），小区之间设置 2 m 缓冲带，整个样地周围用铁

丝网围栏围封，避免放牧牛羊和其他动物破坏。4个

处理分别是切根+有机肥（1500 kg·hm-2）+微生物

菌剂［哈茨木霉菌（7. 5 kg·hm-2）和枯草芽苞杆菌

（7. 5 kg·hm-2）］（YQJ）、切根+有机肥（1500 kg·hm-2）

（YQ）、切根+叶面肥（1. 95 L·hm-2）（YY）、对照（CK）。
肥料来源：有机肥为当地牛羊粪肥腐熟发酵形

成的农家肥（N 2. 1%、P2O5 0. 4%，有机质 20. 5%）；

叶面肥种类为氨基酸叶面肥，由平益中霖高科生物
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有限公司生产，采用无人机作业方式；选择在日照

弱、温度较低时喷施，一般在上午 9 时以前，下午 4
时以后，水分蒸发减弱，有利于作物吸收。

2023 年 6 月 23—24 日，采用 9QP-830 型草地破

土切根机进行切根处理，切根深度 10 cm；7 月 1—2
日进行有机肥抛洒；叶面肥共喷施 3 次，分别是 5 月

上旬、6 月中旬和 7 月上旬。

1. 3　样品采集

试验于 2024 年 8 月进行样品采集工作，在每个

实验样方中通过五点取样法采取 0-20 cm 土层的土

壤样品。每个处理三次重复，共计 12份土壤样品，通

过 2 mm 筛去除土壤杂质后的样品分两部分保存，一

部分鲜土样装入自封袋，放入 4℃冰箱保存，用于测

定土壤酶活性；另一部分土样装入 2 mL 离心管，存

于-80℃超低温冰箱，用于进行高通量测序。

1. 4　测定指标与方法

1. 4. 1　土壤酶活性和地上生物量的测定　土壤过

氧化氢酶活性采用高锰酸钾滴定比色法测定；土壤

蔗糖酶活性采用 3，5-二硝基水杨酸比色法测定；土

壤脲酶活性采用靛酚蓝比色法测定；土壤碱性磷酸

酶采用磷酸苯二钠比色法测定［17-18］。生物量采用刈

割法，齐地面剪取样方内的地上部分，带回实验室，

65℃烘干称重。

1. 4. 2　土壤微生物的测定　将低温保存的土壤样

品 干 冰 运 输 至 美 吉 生 物 科 技 有 限 公 司 进 行

16SrRNA 测 序 和 ITSrDNA 测 序 。 采 用 QJ 磁 珠

DNA 抽提试剂盒提取 DNA，使用 1% 的琼脂糖凝

胶电泳和 NanoDrop2000 测定 DNA 浓度和纯度。

使用携带 barcode 序列的引物对 16S rRNA 基因 V3-
V4 可 变 区 进 行 PCR 扩 增 ，试 验 采 用 TransStart 
FastPfu DNA Polymerase，20 μL 反应体系对细菌进

行扩增，引物为 338F（5′-ACTCCTACGGGAGG 
CAGCAG-3′）和 806R（5′-GGACTACHVGGGT 
WTCTAAT-3′）；采 用 TransStart FastPfu DNA 
Polymerase，20 μL 反应体系对真菌进行扩增，引物

为 ITS1F （5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAG⁃
TAA-3′）和 ITS2R （5′-GCTGCGTTCTTCATC⁃
GATGC-3′）。PCR 反应条件如下：95℃，3 min；细
菌 27 个循环、真菌 35 个循环（95℃，30s；55℃，30 s；
72℃，30 s）；最后 72℃延伸 10 min。扩增产物经回

收、纯化、检测、定量后构建文库，文库构建合格后，

利用 Illumina PE300 平台进行测序。

1. 5　数据处理与分析

原始数据经过质控、拼接、聚类和嵌合体去除后，

最 终 基 于 97% 的 相 似 性 阈 值 划 分 OTU。 使 用

QIIME2软件进行细菌、真菌的物种稀释，数据库分别

是 Silva138 和 Unite9. 0。采用 mothur1. 30. 2 软件计

算 Alpha 多样性指数；PCoA 分析（Bray-Curtis 距离）

检验样本微生物群落相似性，并通过 ANOSIM 分析

来进行样本间微生物群落结构的差异检验；基于

Spearman相关系数法，结合 RDA 冗余分析探讨土壤

微生物与环境因子之间的关联性。用 Excel 2019 进

行数据的初步整理，通过 SPSS 20. 0软件对土壤酶活

性、微生物多样性指数、微生物群落组成相对丰度进

行方差分析，使用 Sigmaplot 12. 5软件进行绘图。

2　结果与分析

2. 1　4种处理对土壤酶活性和地上生物量的影响

由表 1 可知，YQJ 处理下土壤过氧化氢酶活性

显 著 高 于 CK 处 理（P<0. 05），较 CK 处 理 提 高

26. 42%；YQJ 和 YY 处理下的脲酶活性显著高于

YQ 和 CK 处理；YQJ 处理的蔗糖酶活性为 6. 91 
mg·h-1·g-1，显著高于其余处理（P<0. 05）；各处理

的碱性磷酸酶活性高低关系排序依次是 YQJ>YY
>CK>YQ。三种复合改良措施下的地上生物量均

显著高于 CK 处理（P<0. 05），其中 YY 处理下的生

物量最高，达到 160. 09 g·m-2。

2. 2　4 种处理对土壤微生物群落组成和多样性的

影响

2. 2. 1　微生物群落组成　图 1A 表明，4 种处理的

共有细菌 OTUs 数量为 358，YQJ，YQ，YY 和 CK 所

包含 OTUs 数量分别是 506，492，498 和 482；特有

OTUs 数量分别是 42，31，46 和 24，其中 YY 处理的

特有 OTUs 数量最高；图 1B 表明，4 种处理的共有

真菌 OTUs 数量为 139，YQJ，YQ，YY 和 CK 所包含

OTUs 数量分别 254，284，231 和 274；特有 OTUs 数
量 分 别 是 31，48，32 和 40，其 中 YQ 处 理 的 特 有

OTUs数量最高。

如 图 1CD 所 示 ，图 中 以 挑 选 相 对 丰 度 大 于

0. 01% 的细菌门类群为原则，小于 0. 01% 则归类为

其他。各处理中，细菌相对丰度排名前五的优势门

1405



第  34 卷  草 地 学 报

类相同（图 1C），分别是放线菌门（Actinobacteria，
34. 22%~39. 52%）、酸 杆 菌 门（Acidobacteriota，
16. 84%~18. 62%）、变 形 菌 门（Proteobacteria，
14. 99%~18. 36%）、绿 弯 菌 门（Chloroflexi，
6. 70%~7. 69%）、芽单胞菌门（Gemmatimonadota，
3. 94%~8. 35%）；由表 2 可知，在所有处理中放线

菌门（Actinobacteria）的相对丰度最高，YQJ 和 YY
处理的放线菌门（Actinobacteria）相对丰度与 CK 相

比分别提升 15. 48% 和 14. 84%（P<0. 05）。
土壤真菌门水平相对丰度如图 1D 所示，子囊

菌门（Ascomycota，45. 61%~61. 60%）、被孢霉门

（Mortierellomycota，13. 69%~41. 00%）、担子菌门

（Basidiomycota，1. 85%~16. 30%）是 4 个处理中相

对丰度排名前三的优势菌门（相对丰度>1%）。由

表 2 可知，子囊菌门（Ascomycota）在所有处理中相

对丰度最高，其丰度在 4 种处理下分别是 45. 61%、

56. 96%、61. 60% 和 47. 61%。与 CK 相比，YQJ 处

理中担子菌门（Basidiomycota）的相对丰度显著降

低 82. 56%；YY 和 YQ 处理的被孢霉门（Mortierel⁃
lomycota）相对丰度显著低于 CK 处理（P<0. 05）。

2. 2. 2　微生物群落多样性　表 3 为不同改良措施

对土壤微生物细菌与真菌 Alpha 多样性的影响。各

个处理的测序覆盖度均在 99% 以上，这表明注释所

获得的种群数据基本能够反映出样本中群落的真

实状况。YY 处理的细菌 Shannon 指数、Chao1 指数

和 Ace 指数在所有处理中均为最高值，显著高于 CK
处 理（P<0. 05）；YY 处 理 的 真 菌 Shannon 指 数 、

Chao1 指数和 Ace 指数在所有处理中为最高值，均

显著高于 YQJ 处理（P<0. 05），高于 CK 但不显著；

YQJ 处理的真菌 Simpson 指数最高，显著高于 CK
（P<0. 05）。

2. 3　4种处理对土壤微生物结构的影响

基于 Bray-Curtis 距离的 PCoA（主坐标分析）

和 ANOSIM（相似性差异检验）结果显示：PC1 对

土壤细菌群落差异解释率为 39. 55%，PC2 的解释

率为 19. 50%，二者方差累计贡献率为 59. 05%。

YQJ 处理与其他群落之间存在分离，且细菌群落的

表 1　不同处理下土壤酶活性和地上生物量的变化

Table 1　Changes in soil enzyme activity and aboveground biomass under different treatments

处理

Treatment

YQJ
YQ
YY
CK

过氧化氢酶

Catalase/
（g·h-1·kg-1）

24.69±0.82a

20.58±0.68ab

23.52±0.70ab

19.53±0.91b

脲酶

Urease/
（mg·h-1·kg-1）

105.07±3.37a

91.36±6.73b

103.41±4.85a

93.42±0.48b

蔗糖酶

Invertase/
（mg·h-1·g-1）

6.91±0.16a

5.78±0.69b

5.52±0.17b

5.51±0.81b

碱性磷酸酶

Allkaline phosphatase/
（mg·h-1·kg-1）

362.90±6.19a

290.49±6.00c

349.38±1.04a

333.35±5.25b

地上生物量

Abovegroundbiomass/
（g·m-2）

144.72±21.02a

144.98±15.42a

160.09±22.64a

94.17±22.44b

注：YQJ 为切根+有机肥+微生物菌剂、YQ 为切根+有机肥、YY 为切根+叶面肥、CK 为对照。表中的数值为平均值±标准误。同列不

同小写字母表示不同处理间有显著差异（P<0. 05），下同

Note： YQJ indicates root cutting+organic fertilizer+microbial agent， YQ indicates root cutting+organic fertilizer， YY indicates root cut⁃
ting+foliar fertilizer， CK indicates control.  The number in the table represents the mean ± standard error.  Different lowercase letters in the same 
column indicate significant differences between treatments （P<0. 05）， the same as below

表 2　土壤细菌和真菌优势菌门相对丰度

Table 2　Relative abundance of dominant phyla of soil bacteria and fungi

细菌

Bacteria

真菌

Fungi

优势菌群  The dominant bacterial group
放线菌门 Actinobacteria
酸杆菌门 Acidobacteriota
变形菌门 Proteobacteria
绿弯菌门  Chloroflex

芽单胞菌门 Gemmatimonadota
子囊菌门 Ascomycota

被孢霉门 Mortierellomycota
担子菌门 Basidiomycota

YQJ
39.52±0.99a

17.68±0.47a

14.99±0.07b

7.69±0.11a

7.10±1.43a

45.61±6.01b

41.00±8.78a

1.85±0.42b

YQ
37.91±0.88ab

16.84±0.53a

16.83±1.11ab

6.70±0.24b

8.35±1.14a

56.95±1.62ab

14.50±1.67b

16.30±2.26a

YY
39.30±1.19a

18.50±0.46a

16.91±0.36ab

7.10±0.15ab

3.94±0.05a

61.60±2.21a

13.69±0.30b

7.84±2.03ab

CK
35.22±11.42b

18.62±11.24a

18.36±1.34a

6.74±0.23b

7.81±1.88a

47.61±33.62b

30.46±1.29a

10.61±3.92a

注：表中的数值为平均值±标准误。同行不同小写字母表示不同处理间有显著差异（P<0. 05）
Note：The number in the table represents the mean±standard error.  Different lowercase letters in the same row indicate significant differences 

between treatments （P<0. 05）
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组 间 距 离 显 著 大 于 组 内 距 离（R=0. 54，P=
0. 001）。图 2B 的真菌群落中 PC1 和 PC2 解释率分

别是 51. 06% 和 24. 49%，二者方差累计贡献率是

75. 55%，真菌群落各处理之间存在明显的分离，分

布位置相对分散，ANOSIM 检验进一步证实了这

种分异的统计学意义（R=0. 89，P=0. 001），组间

差异显著大于组内差异，表明改良措施能够改变土

壤真菌群落结构。

2. 4　环境因子与土壤微生物群落的关系

土 壤 酶 活 性 、地 上 生 物 量 与 土 壤 细 菌 群 落

Spearman 相关性分析见图 3A，结果表明，土壤过氧

化氢酶、蔗糖酶和脲酶与酸杆菌门（Acidobacteriota）
呈显著负相关（P<0. 05），土壤脲酶与绿弯菌门

（Chloroflex）呈极显著负相关（P<0. 01）。在真菌

群落中（图 3B），土壤脲酶与被孢霉门（Mortierello⁃
mycota）呈显著正相关（P<0. 05），地上生物量与子

囊菌门（Ascomycota）呈显著正相关（P<0. 05）。

图 1　土壤细菌和真菌群落组成分析

Fig. 1　Analysis of the community composition of soil bacteria and fungi
注：A 土壤细菌 OTU 韦恩图；B 土壤真菌 OTU 韦恩图；C 土壤细菌门水平相对丰度；D 土壤真菌门水平相对丰度

Note： A is Venn diagram of soil bacterial OTUs； B is Venn diagram of soil fungal OTUs； C is Relative abundance of soil bacterial phyla； D is 
Relative abundance of soil fungal phyla

表 3　土壤细菌和真菌 Alpha多样性指数分析

Table 3　Analysis of Alpha diversity index of soil bacteria and fungi

细菌

Bacteria

真菌

Fungi

处理

Treatment
YQJ
YQ
YY
CK

YQJ
YQ
YY
CK

Shannon 指数

Shannon index
7.24±0.04ab

7.25±0.02ab

7.32±0.01a

7.23±0.00b

4.10±0.22b

4.74±0.25a

4.85±0.11a

4.41±0.04ab

Simpson 指数

Simpson index
0.0015±0.00a

0.0014±0.00a

0.0015±0.00a

0.0013±0.00b

0.062±0.02a

0.025±0.01b

0.037±0.01ab

0.019±0.00b

Chao1 指数

Chao1 index
3071.51±39.52b

3158.63±49.74b

3356.38±77.55a

3070.53±15.27b

403.85±18.72b

575.22±61.64a

583.79±35.45a

477.37±42.94ab

Ace指数

Ace index
3112.38±62.22b

3186.04±60.86ab

3390.28±95.47a

3087.84±5.28b

404.80±19.23b

574.09±62.71a

583.93±34.73a

478.02±43.31ab

覆盖度

Coverage/%
99.65±0.19a

99.77±0.09a

99.73±0.14a

99.84±0.08a

99.98±0.00a

99.93±0.01b

99.95±0.00a

99.97±0.01a
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以土壤细菌群落结构为响应变量，分别以土壤

酶活性、地上生物量为解释变量进行 RDA 分析，结

果见图 4。第一轴和第二轴对细菌变化的解释率分

别是 32. 83% 和 25. 21%，共同解释了 58. 04% 的物

种—环境变异累积比。土壤过氧化氢酶（r2=0. 41，
P=0. 011），脲酶（r2=0. 27，P=0. 038），蔗糖酶（r2=
0. 54，P=0. 003）是影响不同改良措施下退化草原

土壤细菌群落变化的主要环境因子。

在真菌群落中，第一轴和第二轴对真菌变化的

解 释 率 分 别 是 53. 36% 和 6. 1%，共 同 解 释 了

59. 46% 的物种-环境变异累积比（图 5）。土壤脲酶

和地上生物量的解释率分别是 16. 62% 和 11. 30%，

且达到显著水平，表明其是影响真菌群落的主要环

境因子。

图 2　土壤细菌（A）和真菌（B）群落的主成分分析

Fig. 2　Principal component analysis （PCA） of soil bacterial （A） and fungal （B） communities

图 3　土壤酶活性、地上生物量与细菌和真菌群落相关性分析（门水平）

Fig. 3　Correlation analysis between soil enzyme activity， aboveground biomass， and bacterial and fungal communities （phylum level）
注：不同星号表示显著水平，*表示  P<0. 05，**表示  P<0. 01。SCAT，过氧化氢酶；SUE，脲酶；SSC，蔗糖酶；SAKP，碱性磷酸酶；AB，地上生

物量

Note： Different asterisks indicate significant levels， * indicates P<0. 05， ** indicates P<0. 01.  SCAT， Catalase； SUE， Urease； SSC， 
Sucrase ； SAKP， Alkaline phosphatase； AB， Aboveground biomass
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3　讨论

3. 1　不同改良措施对土壤酶活性和地上生物量的影响

土壤酶活性是影响养分循环的重要指标，与土

壤微生物共同参与根际的生物地球化学循环［19］。

Saiya-Cork 等［20］在温带森林中研究表明，氮肥显著

刺激了土壤脲酶和磷酸酶活性，却抑制了土壤多酚

氧化酶活性，从而降低了土壤有机物质的分解速

度，提高了土壤腐殖化程度。张培青等［21］在呼伦贝

尔典型中度退化草原试验后发现，切根和施肥对土

壤多酚氧化酶、碱性磷酸酶、脲酶等活性提高均有

促进作用。以上结论与本研究结果基本类似，本试

验表明切根＋有机肥＋微生物菌剂处理对土壤过

氧化氢酶、蔗糖酶、脲酶和碱性磷酸酶活性的提高

效果最为显著。这可能是由于微生物菌剂能够诱

导植株产生一些酶类物质［22］，另一方面施用微生物

菌剂可调控土壤微生物群落结构与丰度，改善土壤

养分有效性，进而增强不同类型酶活［23］，同时切根

措施使土壤透气性增加促进好氧微生物的增殖［24］，

提高根系渗出分泌物。

3. 2　不同改良措施对土壤微生物多样性及群落特征

的影响

前人研究表明，放线菌门（Actinobacteria）、变形

菌门（Proteobacteria）和酸杆菌门（Acidobacteriota）
是天然草地土壤的优势类群［25］，其种类众多、分布范

图 4　土壤酶活性、地上生物量与土壤细菌群落门水平的冗余分析

Fig. 4　Redundancy analysis of soil enzyme activity， aboveground biomass and soil bacterial community at the phylum level

图 5　土壤酶活性、地上生物量与土壤真菌群落门水平的冗余分析

Fig. 5　Redundancy analysis of soil enzyme activity， aboveground biomass and soil fungal community at the phylum level
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围广、扩散性强，有比较宽的生态位，对不同的生境

有较好的适应能力［26］，这与本研究结果相符。不同

改良措施处理下放线菌门的相对丰度均超过 35%，

且相对丰度高于对照处理，放线菌具有独特的富营

养属性，广泛分布于各种栖息地［27］，施肥为放线菌门

提供代谢底物，在养分充足的条件下迅速生长促进

其种群扩张。3 种改良措施处理下的酸杆菌门相对

丰度均低于对照处理，作为典型的寡营养型细菌，酸

杆菌门可作为较贫瘠土壤环境的指示性生物［28］，由

此可认为切根、施肥和施微生物菌剂等措施应用于

退化草地的修复中，使土壤肥力条件得以改善。前

人在荒漠草原和高寒草原的研究发现土壤真菌优势

类群为子囊菌门（Ascomycota）、被孢霉门（Mortierel⁃
lomycota）和担子菌门（Basidiomycota）［29-30］，这与本

研究结果一致。YQJ处理下的被孢霉门相对丰度显

著升高，担子菌门的相对丰度显著降低，原因可能是

微生物菌剂产生的抗生素或次级代谢产物对担子菌

有抑制作用，但对被孢霉门真菌影响较小。

Alpha多样性也被称为生境内多样性，是指局部

均匀生境下的物种在多样性、丰富度和均匀度等方

面的指标［31］。Alpha 多样性由一系列统计学分析指

数评估，Chao1 和 Ace 指数用来表征群落丰富度，指

数越大表明微生物群落个体分布的丰富度越高；群

落多样性则采用 Shannon 指数和 Simpson指数评估，

其数值变化直接反映微生物群落多样性的高低程

度。本研究中，切根＋叶面肥处理显著提升了土壤

细菌和真菌群落的 α多样性指数（丰富度与多样性），

该结果与刘悦［32］关于施肥措施影响高寒退化草地微

生物群落特征的研究结论相吻合。叶面肥富含锌、

钙、镁等中微量元素，主要通过叶片吸收，对土壤微

生物的直接影响较小［33］，其作用主要是通过植物生

长和促进植物根系分泌更多的有机物质，这些分泌

物可以作为土壤微生物的碳源和氮源［34］，从而间接

促进微生物的生长和活性，因此改变了微生物的群

落结构以及多样性。对细菌和真菌群落的 OTU 分

析表明，与对照相比较，经过改良措施处理会增加细

菌 OTUs数量，真菌群落 OTUs数减少，这是因为施

肥为微生物提供了充足的能源和养分，而且细菌具

有快速生长的能力［35］，对环境的适应性较强，部分真

菌的生态幅较窄［36］，使更多的细菌在经过改良措施

影响后得以存活。本实验中，PCoA 分析表明改良措

施会引起土壤细菌和真菌群落结构出现较大差异，

这可能是不同处理下的植物吸收到的营养成分不

同，导致产生的根系分泌物存在差异，而根际微生物

群落的组成与根系分泌物密切相关，从而驱动土壤

细菌和真菌群落结构发生变化［37-38］。

3. 3　土壤微生物群落组成与土壤酶活性的相关性

分析

土壤酶活性源于微生物代谢、植物根系活化及

土壤动物的综合作用，微生物通过分解有机物产生

和释放酶，而植物根系生长会分泌多种酶，这些生

物组分以不同方式相互影响土壤微生态环境［39］。

本研究中复合改良措施作用于土壤，通过改善土壤

微生物群落结构，刺激微生物产生和代谢酶，提升

土壤酶活性，酶产生的物质一部分会对微生物形成

反馈，微生物将其固定在体内，另一部分融入土壤

中，供植物吸收利用，进而有助于牧草生长，提升草

地生产力，促进退化草地可持续修复。冗余分析结

果表明，土壤细菌中酸杆菌门（Acidobacteriota）相对

丰度和土壤过氧化氢酶，蔗糖酶和脲酶活性呈显著

负相关（P<0. 05），这与汤珊珊等［40］的研究结果略

有不同，这种负相关更可能是酸杆菌的生态位偏好

（寡营养、酸性环境）与酶活性所需条件（高养分、中

性 pH）不匹配的结果［41］。在土壤真菌中，被孢霉门

（Mortierellomycota）相对丰度与土壤脲酶活性呈显

著正相关（P<0. 05），被孢霉真菌具有活跃的氮代

谢途径，能够分泌脲酶，水解尿素，脲酶是参与土壤

氮循环的主导酶，从而直接贡献脲酶活［42］。子囊菌

门（Ascomycota）相对丰度与地上生物量呈显著正

相关（P<0. 05），子囊菌通过与植物共生、分解有机

质、抑制真菌病害等作用，间接促进植物生长。

4　结论

经切根+有机肥+微生物菌剂处理后土壤过

氧化氢酶、脲酶、蔗糖酶和碱性磷酸酶活性最高。

放线菌门和子囊菌门分别为各处理中细菌和真菌

的优势菌门。切根+叶面肥处理提高了土壤细菌

和真菌的多样性（Shannon 指数、Simpson 指数）和丰

富度（Chao1 指数、Ace 指数）。复合改良措施均显

著改变了细菌和真菌群落结构。土壤过氧化氢酶、

脲酶和蔗糖酶、地上生物量与土壤微生物存在显著

相关性。采取多元化的修复措施，通过优化土壤微

生物栖息环境，提高土壤酶活性和草地生产力，从

而促进了退化草甸草原可持续修复。
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