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摘要：微生物残体碳是土壤有机碳的重要组成，对维持和提升草地生态系统碳汇功能具有重要意义。中国北方温

带草原是全球草地生态系统中的重要组成，目前对其微生物残体碳含量及驱动因素仍缺乏系统认知。为此，本研

究在内蒙古地区沿自然降雨梯度自东向西设置样带，涵盖草甸草原、典型草原、荒漠草原三种草地类型，采用生物

标志物法测定土壤氨基糖含量，结合气候和土壤特性，系统分析土壤微生物残体碳的分布及其驱动因素。结果表

明，表层土壤微生物残体碳的含量平均值为 10. 65 g·kg-1，细菌残体碳为 4. 79 g·kg-1，真菌残体碳为 14. 80 g·kg-1，

真菌残体碳所占土壤有机碳比例大于细菌。结构方程模型分析表明，微生物残体碳主要受到年平均温度、可溶性

有机碳和 pH 的调控。本研究结果深化了对中国北方温带草原中微生物残体碳分布格局及驱动机制的理解，为区

域草地碳管理与土壤固碳潜力提升提供科学支撑。
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Abstract：Microbial necromass carbon （MNC） constitutes a significant component of soil organic carbon 
（SOC） and plays a vital role in maintaining and enhancing carbon sequestration capacity of grassland ecosys⁃
tems.  The temperate grasslands of northern China represent a crucial component of global grassland ecosys⁃
tems， but systematic understanding of their microbial necromass carbon content and its driving factors remains 
limited.  To address this gap， this study established transects along a natural rainfall gradient from east to west 
in Inner Mongolia， covering three grassland types： meadow grassland， typical grassland， and desert grassland.  
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Soil amino sugar content was measured using the biomarker method.  By integrating climate and soil characteris⁃
tics， the study systematically analyzed the distribution of soil microbial necromass carbon and its driving factors.  
Results indicate that the average microbial necromass carbon content in topsoil is 10. 65 g·kg ⁻ ¹， comprising 
4. 79 g·kg⁻¹ bacterial necromass carbon and 14. 80 g·kg⁻¹ fungal necromass carbon.  Structural equation model⁃
ing reveals that microbial necromass carbon is primarily regulated by annual mean temperature， dissolved 
organic carbon， and pH.  These findings deepen our understanding of the distribution patterns and driving 
mechanisms of microbial necromass carbon in northern China's temperate grasslands， providing scientific sup⁃
port for regional grassland carbon management and enhancing soil carbon sequestration potential.
Key words：Temperate grasslands of northern China；Microbial necromass carbon；Bacterial necromass carbon；
Fungal necromass carbon；Driving factors

土壤微生物作为陆地生态系统的重要组成，在

有机碳的形成、转换与稳定等方面发挥着关键作

用 。 微 生 物 残 体 碳（Microbial necromass carbon， 
MNC）作为微生物死亡后遗留在土壤中的残体和部

分代谢产物经转化和稳定后形成的有机碳组分［1］，

主 要 由 细 菌 残 体 碳（Bacterial necromass carbon， 
BNC）和 真 菌 残 体 碳（Fungal necromass carbon， 
FNC）构成。微生物残体碳不仅是土壤有机碳（Soil 
organic carbon， SOC）的重要组成部分，在土壤碳循

环中扮演关键角色，而且其动态变化是土壤碳库形

成和维持的核心机制之一［2］。基于微生物活动及其

残体在土壤中的累积，Liang 等［1］提出“土壤微生物

碳泵理论”，该理论认为土壤微生物通过“体内周

转”途径和“续埋效应”促进了土壤稳定有机碳库的

形成。一般来说，不同生态系统中土壤的微生物残

体碳含量异质性较大［3］。例如，Ding 等［4］在热带雨

林的研究发现，总微生物残体碳含量的平均值为

9. 5 g·kg-1，真菌残体碳的浓度 7. 8 g·kg-1约为细菌残

体碳的 4. 7倍。青藏高原的高寒草地的微生物残体碳

也由真菌残体碳主导，总微生物残体碳平均含量仅有

2. 74 g·kg-1，而真菌残体碳含量高达 2. 3 g·kg-1［5］。

然而，细菌残体碳在生物结皮发育土壤微生物残体

碳中占比高于真菌残体碳［6］。另外，随着研究的不

断深入和技术手段的发展，微生物残体碳对 SOC 的

贡献也受到许多关注。有研究表明，在草原、农田

和森林生态系统中，大于 50% 的 SOC 来源于微生

物残体碳［7-8］。但在不同生态系统中，由于 SOC 的

形成和稳定机制各异，细菌、真菌残体碳与 SOC 的

比值存在差异［9］。例如，一项在黄土高原旱地生态

系统开展的研究发现，裸露土壤中细菌残体碳与

SOC 的比值仅为 0. 06［6］，而在树龄为 45 年的云杉种

植 园 中 ，真 菌 残 体 碳 所 占 SOC 的 百 分 比 却 达

22%［10］。因此，探究源自不同微生物的残体碳与

SOC 之间的关联，有利于阐明在 SOC 的形成及转

化进程中真菌与细菌的作用。

草地是陆地生态系统的重要组成部分，其土壤

有机碳库在调节气候变化过程中发挥着至关重要

的作用［11］。基于对氨基糖和胞壁酸等微生物残体

标志物的定量分析，已有的大量研究表明，土壤微

生物残体碳在草地生态系统中具有广泛的分布，且

其对 SOC 的贡献显著高于其他生态系统。例如，

Wang 等［12］整合分析 1716 项研究数据发现，全球草

地土壤中微生物残体碳对 SOC 的贡献为 47%，

Liang 等［8］的研究也表明，全球草地表层土壤 SOC
中微生物残体碳的贡献达到 61. 8%。尽管已有研

究在全球尺度上揭示微生物残体碳在草地土壤碳

积累中的广泛作用，由于不同地区在气候条件和土

壤理化性质等方面存在显著差异，微生物残体碳在

区域尺度上的含量特征及影响机制仍缺乏实地观

测支持。近年来，有许多研究以此为基础，在我国

青藏高原高寒草甸［13］、宁夏干旱 -半干旱草地［14］和

蒙古高原温带草地［15］等生态系统展开。结果均表

明，微生物残体碳作为影响 SOC 固持能力的关键因

子，在不同草地生态系统中，不仅分布具有差异，影

响其积累的因子也不尽相同。因此，开展特定区域

内微生物残体碳的研究，深入探究中国北方温带草

原土壤微生物残体碳的分布、影响因素及其对 SOC
的贡献，不仅能揭示土壤碳库稳定性的微生物驱动

机制，还可为草地生态系统保碳增汇措施的精准制

定提供科学依据，是应对气候变化与实现土壤碳库

长效固存的重要基础和前提。

微生物残体碳的动态变化受到多种生物和非

生物因素的共同调控［16］，降水与温度等气候条件、

土壤理化性质、植物多样性与凋落物输入均能对微

生物残体碳产生重要影响。通常而言，温度的升高

有利于微生物的生长和代谢活动，因而促进微生物

残体碳的累积［17］。但是也有一些研究指出，温度对

微生物残体碳的影响受到底物有效性限制，当底物
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中可利用养分匮乏时，部分残体碳可能会被胞外酶

矿化分解从而降低其含量［18］。同时，区域和全球尺

度的研究表明，土壤理化性质、植物多样性和生产

力等因素均能够通过调节微生物群落特征进而对

微生物残体碳产生影响。值得一提的是真菌和细

菌由于具有不同的生活史特征和生理特性，因而真

菌残体碳和细菌残体碳可能受到不同因素的影

响［19］。例如，Wu 等［20］在最近的一项 Meta 分析中发

现，降水量减少对总微生物残体碳与真菌残体碳具

有显著的抑制作用，而对细菌残体碳却未产生显著

影响。此外，还有研究表明土壤 pH 会通过影响微

生物的群落组成，从而使微生物残体碳的含量发生

变化［21］，而且土壤 pH 对于不同土壤类型中的微生

物群落调控作用是一样的［22］。对于生物因素而言，

微生物生物量碳对微生物残体碳的影响在不同生

态系统中会得到不同的结果。例如，在 Guan 等［23］

的一项青藏高原样带调查中发现，微生物生物量碳

与微生物残体碳的积累具有极显著正相关关系。

但是 Liu 的研究则表明，在干旱条件下微生物残体

碳与微生物生物量碳之间并不存在显著的相关关

系［24］。综上所述，目前在区域尺度上对于影响微生

物残体碳的因素仍存在争议。

内蒙古草地面积约 79. 2 万 km2，是欧亚草原的

重要组成部分，整体与自东向西明显的气候类型地

带性相对应，分别为草甸草原、典型草原和荒漠草

原三个地带性二级植被亚型［25］。目前，已有许多报

道集中于单一草地类型的相关研究，但仍缺乏关于

中国北方温带草原整体微生物残体碳的观测证据、

也未探明其对 SOC 的贡献以及关键驱动因素［14，26］。

基于此，本研究在内蒙古开展 1500 km 的样带调查，

测定沿该样带分布的 57 个样点的土壤微生物残体

碳和微生物生物量碳含量，获取气候、土壤理化性

质等指标，探究内蒙古草地生态系统中微生物残体

碳的含量特征、占 SOC 的比例以及生物因素、非生

物因素之间的关系和对微生物残体碳的影响，拟解

决以下科学问题：（1）中国北方温带草原土壤微生

物残体碳含量及其占 SOC 的比例如何？（2）明确驱

动微生物残体碳变化的关键因素。

1　材料与方法

1. 1　研究区概况

本 试 验 以 内 蒙 古 草 原 为 研 究 区（97. 20~

126. 07°E，37. 24~53. 38°N），植被和土壤特征呈现

出明显的地带性分布。从东至西依次为草甸草原、

典型草原和荒漠草原。草甸草原主要分布在内蒙

古东北部，以中温带半干旱大陆性季风气候为主，

年平均降水量 449. 0 mm，年平均温度 2. 9℃，土壤多

为黑钙土，主要优势种为羊草（Leymus chinensis）和
贝加尔针茅（Stipa baicalensis）等；典型草原以温带

半干旱大陆性气候为主，年平均气温 1. 1°C，年平均

降水 343. 5 mm，土壤为沙质栗钙土黑钙土或暗栗

钙土，优势种主要有大针茅（Stipa grandis）、冰草

（Agropyron cristatum）等；荒漠草原地处大陆内部，

年平均温度在 1℃ ~6℃ ，年平均降水在 110~350 
mm 之间，该区域的主要优势种为短花针茅（Stipa 
breviflora）、无芒隐子草（Cleistogenes songorica）等，

土壤类型多为淡栗钙土。内蒙古草原约占全国草

原总面积的 1/4，构成中国北方温带草原的主体。

1. 2　样品采集

本研究于 2022 年 7—8 月植物生长高峰期，在

内蒙古区域内沿天然降水梯度自东向西开展样带

调查，共设置 57 个样点。为减少人为干扰，样点尽

量选择无放牧活动、土地利用强度低且远离道路的

自然区域。每个样点随机设置 3 个 30 m×30 m 大

样方，其内再划分 3 个 1 m×1 m 小样方用于土壤重

复采样，使用直径 7. 5 cm 土钻采集 0~10 cm 表层土

壤，每个样方取 3 钻并混合均匀，经 2 mm 筛后风干

用于氨基糖和理化性质的测定。共 513 份土壤样

品，每个样点包含 9 个土壤样品重复。

1. 3　测定方法

1. 3. 1　土壤氨基糖的测定　土壤氨基糖的测定参

考 Zhang 等［27］的方法，具体操作如下。首先，称取一

定量的土壤样品，在 105℃下用 10 mL 的 6 mol·L-1 
HCl 水解 8h。将消解后的样品冷却至室温，加入

100 μL 肌醇（内标 1）并过滤，随后真空干燥滤液。

将干燥后的残留物溶解，调节溶液 pH 至 6. 6~6. 8，
3000 r·min-1离心后取上清液冷冻干燥。无水甲醇

溶解冻干的样品，再次离心并把上清液于 45℃下用

N2吹干。接着，加入 1 mL 蒸馏水和 100 μL N-甲基

氨基葡萄糖（内标 2），摇匀后冻干。向冻干后的样品

中加入 0. 3 mL 衍生试剂（盐酸羟胺和 4-二甲胺基吡

啶溶于 4∶1 吡啶-甲醇溶液），80℃水浴加热 30 min，
冷却后加入乙酸酐于水浴加热（80℃）60 min，再次
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冷却后加入二氯甲烷以提取氨基糖衍生物质。利

用 1 mol·L-1 HCl 和超纯水去除过量的衍生试剂。

最后，将上述样品用 N2（45℃）吹干，溶于正己烷-乙

酸乙酯溶剂（V/V=1∶1）。采用气相色谱仪（Agi⁃
lent 6890A，Agilen Technologies， USA）进行测定，

使用 HP-5 色谱柱，并设置进样量为 1 μL。测定过

程中，设定初始温度 120℃并保持 1 min，以每分钟

10℃升至 250℃，保持 2. 5 min；最后以 20 ℃·min-1升

至 270℃保持 2 min。基于土壤样品中氨基葡萄糖

GluN 和胞壁酸 MurA 含量，通过计算获得细菌、真菌

残体碳以及微生物残体碳的含量。计算公式如下：

FNC=（GluN/179.17-2×MurA/251.23）×
179.17×9 （1）

BNC=MurA×45 （2）
MNC=FNC+BNC （3）

式中：FNC、BNC、MNC 分别为真菌残体碳、细

菌残体碳和总微生物残体碳（g·kg-1）：179. 17 和

251. 23 分别是氨基葡萄糖和胞壁酸的分子量；9 是

氨基葡萄糖到真菌残体碳的转换值；45 是胞壁酸到

细菌残体碳的转换值。

1. 3. 2　其他土壤指标的测定　土壤有机碳（SOC）
含量通过元素分析仪（Elementar Vario EL cube，德
国）测定，检测前使用 1 M盐酸去除无机碳。可溶性有

机碳（DOC）用去离子水浸提 1小时后，采用总有机碳

分析仪（Vario PYRO Cube，德国）定量。土壤微生物

生物量碳（MBC）采用氯仿熏蒸 K2SO4（0. 5 mol·L-1）

浸提法；pH 值以土水比（1∶2. 5）为标准，采用便携式

pH计（STARTER 300，OHAUS，美国）测定。

1. 4　气候数据

通 过 WorldClimate（http：//www. worldclim.
org/）获 取 内 蒙 古 地 区 2022 年 的 年 平 均 气 温

（Annual mean temperature，AMT）和年平均降水量

（Annual mean precipitation，AMP）数据。

1. 5　数据处理与分析

通过 Microsoft Excel 2010 软件对数据进行计

算 和 整 理 ，采 用 SPSS 软 件（IBM SPSS Statistics 
27）检验数据是否满足正态分布，并进行相关分

析，用 Origin2021 分别绘制内蒙古草地生态系统

微生物残体碳、细菌残体碳、真菌残体碳的分布

图、三者与 SOC 比值的箱线图，以及微生物残体

碳与生物和非生物因子的相关性热图，最后使用

Amos Graphics（IBM SPSS Amos 24. 0）对影响中

国北方温带草原微生物残体碳的因子建立结构方

程模型，探究不同驱动因子对总微生物残体碳的

影响机制。

2　结果与分析

2. 1　土壤总微生物残体碳、细菌残体碳和真菌残体

碳的含量特征

微生物残体碳、细菌残体碳和真菌残体碳含量

特征均满足正态分布（图 1）。其中，微生物残体碳

含量最大值为 18. 89 g·kg-1，最小值为 4. 61 g·kg-1，

平均值为 10. 65 g·kg-1；细菌残体碳最大值为 5. 75 
g·kg-1，最 小 值 为 1. 57 g·kg-1，平 均 值 为 4. 79 
g·kg-1；真菌残体碳含量最大值为 18. 03 g·kg-1，最

小值为 1. 81 g·kg-1，平均值为 14. 80 g·kg-1。

图 1　微生物残体碳、细菌残体碳和真菌残体碳的含量特征

Fig. 1　Content characteristics of microbial necromass carbon（MNC），bacterial necromass carbon（BNC）and fungal necromass 
carbon（FNC）

注：Min，最小值；Max，最大值；Mean，平均值；Std，标准差

Note：Min，minimum；Max，maximum；Mean，average；Std，standard deviation
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2. 2　土壤总微生物残体碳、真菌残体碳、细菌残体

碳与土壤有机碳的比例

草地生态系统中微生物残体碳与 SOC 的平均

百分比为 45. 0%，真菌残体碳和细菌残体碳占 SOC
比例的平均值分别为 28. 6% 和 16. 4%，真菌残体碳

与 SOC 的比例大于细菌残体碳。

2. 3　气候及土壤因子特征

样带上 57 个样点的年平均气温（AMT）、年平

均降水（AMP）、土壤 pH、可溶性有机碳和微生物生

物量碳的最大、最小值，平均值和标准差。其中，年

平均降水的平均值为 301. 75 mm、最大值 447 mm、

最小值 195 mm，而且标准差为 74. 82；年平均气温

的最大和最小值分别为 6. 03℃和-3. 33℃。土壤

pH 值的平均值为 7. 33，标准差 0. 44。可溶性有机碳

和微生物生物量碳的平均值分别是 72. 21 mg·kg-1

和 234. 39 g·kg-1。

2. 4　生物和非生物因子对微生物残体碳含量的

影响

微生物残体碳含量与 AMP 和可溶性有机碳呈

显著正相关关系，微生物残体碳与 AMT 和土壤 pH
值为显著负相关关系，与微生物生物量碳含量间无

显著相关关系（图 3）。

2. 5　微生物残体碳的驱动机制

采用结构方程模型分析微生物残体碳（MNC）

与气候、土壤性质及微生物之间的直接与间接关系

（图 4）。结果显示，微生物残体碳（MNC）直接受到

年降水（AMP）、pH 值和可溶性有机碳（DOC）的共

同影响，效应系数分别为 0. 715，-0. 157 和 0. 158。
年均温（AMT）通过影响可溶性有机碳（DOC）和土

壤 pH，间接导致微生物残体碳变化，并且对微生物

生物量碳（MBC）呈现出显著负效应（P<0. 01），效
应系数分别为-0. 509。

3　讨论

3. 1　微生物残体碳含量及其占土壤有机碳的比例

细菌残体碳与真菌残体碳是构成微生物残体

碳的关键成分，其动态变化揭示了土壤微生物群落

结构及碳循环过程的变化［28］。在本研究中，中国北

方温带草原土壤中总微生物残体碳的平均含量是

10. 65 g·kg-1（图 1），显著低于在温带森林的观测结

表 1　草地生态系统气候及土壤因子的含量特征

Table 1　Content characteristics of climate and soil factors in 
the grassland ecosystem

指标 Index

年平均气温

Annual mean temperature/℃
年平均降水

Annual mean precipitation/mm
土壤 pH Soil pH
可溶性有机碳

Dissolved organic carbon/（mg·kg-1）

微生物生物量碳

Microbial biomass carbon/（g·kg-1）

最大值

Maxi⁃
mum

6.03

447

8.09
110.82

354.41

最小值

Minimum

-3.33

195

6.69
33.19

121.75

平均值

Mean

1.35

301.75

7.33
72.21

234.39

标准差

Standard 
deviation

2.37

74.82

0.44
17.78

54.62

图 3　总微生物残体碳、气候及各土壤因子之间的相关性

Fig. 3　The correlation between microbial necromass carbon， 
climate， and various soil factors in the grassland ecosystem of 

Inner Mongolia
注： AMT，年均温；AMP，年降水量；DOC，可溶性有机碳；MBC，微

生物生物量碳；pH，土壤 pH。*，P<0. 05
Note：AMT， annual mean temperature；AMP， annual mean precipita⁃
tion；DOC， dissolved organic carbon；MBC， microbial biomass 
carbon；pH， soil pH. *，P<0. 05

图 2　总微生物残体碳、细菌残体碳、真菌残体碳占土壤有

机碳来源的比例

Fig. 2　Proportion of MNC，BNC and FNC in the sources of 
SOC
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果（24. 14 g·kg-1）［29］，这是由于森林生态系统中植

物物种多样性大于草原，较高的植物物种多样性会

对土壤矿物组分产生直接或间接影响，有助于微生

物残体碳与土壤矿物结合，提高矿物保护能力，从

而促进残体碳在土壤中的稳定积累［30］。此外，本研

究的结果高于 Zhao 等［31］在内蒙古半干旱草原放牧

草地上的观测数据（5. 84~6. 95 g·kg-1），因为连续

放牧会改变土壤理化性质以及微生物群落特征。

一方面，牲畜践踏会导致土壤压实、增加容重，降低

水分和氧气供应，进而抑制微生物活性，减少微生

物残体碳形成［32］。同时，放牧通过选择性破坏真菌

菌丝，降低了真菌群落的优势度。由于真菌在复杂

有机质分解和微生物残体碳周转中的重要作用，其

功能削弱将降低微生物残体碳的稳定积累［33］。综

上，不同的生态系统与土地利用方式都会影响区域

尺度总微生物残体碳的积累。另外，与大多数研究

结果一致［5-6］，中国北方温带草原土壤真菌残体碳的

含量高于细菌残体碳。究其原因，首先，真菌具有

较大的生物量，细胞死亡后形成的残体更容易积

累［34］；其次，真菌细胞壁中含有几丁质等难分解的

物质，使得真菌残体更难被分解利用［35］。

土壤微生物残体碳是有机碳的稳定组成，可以

体现出生态系统的长期变化。但土地利用方式的

不同，即不同生态系统之间 SOC 储量及其各组分碳

含量不尽相同。Wang 等［12］通过 meta 分析发现，草

地土壤中微生物残体碳占总 SOC 的 47%，但在森林

土壤中微生物残体碳只占总 SOC 的 35%，此结果支

持了本研究中微生物残体碳与 SOC 的比值达到

45%。原因在于，草地比森林具有更多的根系生物

量（草地 67%，森林 22%）［36］和根系分泌物［37］，富含

养分的根系分泌物能刺激土壤微生物的活性，其残

体会随着微生物生物量的增加而增加［22-23］，使得在

草地 SOC 的积累中微生物残体碳占据的比例更大。

此外，本研究中真菌残体碳的比值为细菌的 1. 74 倍

（图 2），说明在内蒙古天然草地上真菌残体碳主导

了微生物残体碳的积累。Yang 等人［33］发现，恢复草

地上细菌残体碳与 SOC 的比值大于真菌残体碳。

造成此差异的原因可能是，细菌残体可能更易通过

与土壤微团聚体和黏土矿物的相互作用，受到物理

保护而难以分解，增加细菌残体碳积累，最终导致

细菌残体碳对 SOC 的作用占据主导地位［38］。

3. 2　土壤微生物残体碳的驱动因素

微生物量碳作为土壤中最活跃的部分，是微生物

残体碳最重要的影响因素之一。但与多数研究结果

不同［39-41］，我们的研究发现，微生物生物量碳与微生物

残体碳含量无显著相关关系（图 3）。造成这一差异的

原因是，微生物周转速率、土壤碳氮底物供给能力等

因素也会影响微生物残体碳的积累［24］，当多种因素共

同调控，致使残体碳的生产和分解之间可能达到动态

平衡，总微生物残体碳对微生物生物量碳变化也不发

生响应。这一结果可以说明微生物残体碳的积累具

有较强的生态适应性和环境缓冲能力。

AMP 与总微生物残体碳呈现极显著正相关关

系（图 4）。一项黄土高原的研究与本研究也有相似

的结果［42］，原因可能是降水变化通过改变土壤水分

从而调控陆地微生物活动（如生长、代谢、分解效率

等），影响微生物残体碳的积累［10］。而且，本研究发

现，土壤 pH 值与残体碳含量的增加呈显著负相关。

这主要是因为土壤 pH 值降低有利于真菌微生物的

生长，使真菌残体增多［43］。又因为真菌残体比细菌

残体更难分解，因此其比例的增加会促进微生物残

体碳含量的增加。相似地，一项于典型温带草原上

进行的研究发现，微生物残体碳的矿物保护作用会

随土壤 pH 的降低而增强，从而促进土壤碳根际的

沉积，其通过提高微生物碳利用效率，使得微生物

残体碳的积累［33］，进一步证实了我们的发现。此

图 4　气候和土壤因子对总微生物残体碳的效应

Fig. 4　The effects of climate and soil factors on microbial 
necromass carbon

注：图中实线表示显著影响路径（P<0. 05），虚线表示不显著路径，

黑色表示正效应，蓝色表示负效应。***表示极显著（P<0. 001），**
表示显著（P<0. 01），*表示显著（P<0. 05）
Note：In the figure， the solid line indicates a significant influence path 
（P<0. 05）， the dotted line indicates an insignificant path， the black 
indicates a positive effect， and the blue indicates a negative effect. *** 
means extremely significant （P<0. 001）， ** means significant （P<
0. 01）， * means significant （P<0. 05）
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外，Jia 等［44］的研究证明可溶性有机碳的增加会对微

生物残体碳含量产生正效应，与本研究结果一致。

原因是可溶性有机碳作为土壤中可直接被微生物

利用的养分，其含量升高能促进微生物增殖、加速

微生物周转，提高微生物残体在土壤中的积累，进

而增高总残体碳含量［45］。

4　结论

本研究基于中国北方温带草原的大尺度样带调

查，系统揭示土壤微生物残体碳的组成特征及其主

要驱动因子，明确了真菌残体碳在草原土壤碳库中

的主导地位，证实了“真菌途径”是维持和提升该区

域草地土壤有机碳稳定性的关键生态过程，揭示了

非生物因子对微生物残体碳的关键调控作用，发现

年均降水与可溶性有机碳是驱动微生物残体碳积累

的直接因素，因此在评估和预测中国北方温带草原

土壤碳汇功能时，需重点关注真菌介导的碳循环途

径，并考虑降水格局变化及土壤环境的协同影响。
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