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摘  要  根系分泌物和植物凋落物的输入显著改变土壤微生物和土壤碳循环. 为探究不同浓度和多样性的根系分泌物以

及不同质量的凋落物输入对高寒沙化草地土壤微生物及其残体的影响，人工添加不同碳浓度（0.5 g/kg、1 g/kg）和多样

性（3种碳源、9种碳源）的根系分泌物以及垂穗披碱草（Elymus nutans）和野豌豆（Vicia sepium）两种不同质量的凋落

物，研究土壤微生物量、4种微生物酶以及土壤氨基糖的变化. 结果显示：（1）根系分泌物输入能够增加土壤微生物量

碳，提高微生物酶活性，使总微生物残体碳含量增加18%-94%. 其中高碳浓度处理更能提高微生物含量（为低碳浓度的

1.3倍），促进真菌残体碳的积累；低多样性处理使微生物含量增加显著（比高多样性处理提高48%，P < 0.05），提高酶

活性的同时促进微生物残体碳的积累. （2）凋落物输入均显著提高微生物及其残体含量，促进微生物周转. 其中质量较

好（低C/N）的野豌豆凋落物更能刺激微生物量增加（为垂穗披碱草处理的4.1倍），促进微生物残体碳特别是真菌残体

碳的积累. 本研究表明不同根系分泌物和凋落物输入均对微生物的生长具有激发作用，影响其周转速率，促进微生物源

有机碳对土壤有机碳库的固存，其效应与根系分泌物的浓度和成分及凋落物的质量（C/N）显著相关. （图5 表1 参52）
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Abstract   The addition of root exudates and plant litter can significantly alter the cycle of soil microorganisms 
and soil carbon content. In addition to studying the effects of root exudates at different concentrations and 
diversities and the litter of different qualities on soil microorganisms and their residues in alpine desertified 
grassland, root exudates of different carbon concentrations (0.5 g/kg, 1 g/kg) and sources (3 carbon sources and 
9 carbon sources) and litter of two different qualities (Elymus nutans and Vicia sepium) were artificially added to 
understand the changes in soil microbial biomass, four microbial enzymes, and soil amino sugars. The results 
showed that: (1) the addition of root exudates can increase carbon content in soil microbial biomass, improve 
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植物根系分泌物和凋落物是土壤的主要有机质来源. 大
量的养分存在于根系分泌物中，使其能够将充足的能源物质

提供给微生物，增加微生物的含量 [1]. 研究表明，土壤中微生

物的含量和群落结构对碳输入的浓度和多样性有着显著响

应 [2].  有学者发现，较高的根系分泌物碳浓度能够显著提高

土壤中微生物生物量碳氮 [5]，且碳浓度越高，微生物所能利用

的底物就越多，越能促进微生物生长. 同时，糖类、氨基酸和

有机酸是目前根系分泌物多样性研究的重点，其中多数已得

到鉴定，这些物质为土壤微生物提供了有效分解的碳源与氮

源，它们不同的数量和种类也影响着土壤微生物的数量和分

布[3-4].  有研究发现，低多样性根系分泌物中的葡萄糖类物质

对细菌具有促进作用，而苹果酸等物质能促进真菌的生长和

繁殖 [6-7]. 另外，有研究发现，根系分泌物添加后土壤中的酶活

性也发生了改变 [8]. YUAN等研究发现，多酚氧化酶和β-1,4-N-
乙酰氨基葡糖苷酶的活性可通过葡萄糖和草酸的输入来提

高[9]. 同时根系分泌物的浓度也影响着土壤中酶的活性，有研

究发现随着碳浓度增加，多种酶活性均为先增加后减小，说明

一定浓度碳添加能够促进酶活性的提高，而过高的碳浓度添

加反而抑制酶活性，减少有机质的分解 [10-11]. 此外，根系分泌

物输入对土壤微生物残体也有着一定的影响. 研究表明，更高

碳浓度的分泌物输入会导致更高的微生物生物量水平，进而

导致更高的微生物残体积累量 [12]. 同时，底物添加对不同微生

物来源的氨基糖单体含量的影响也有所差异，研究发现，相比

于细菌残体碳，真菌残体碳在土壤中更具有稳定性，而外源碳

的输入对土壤中细菌残体碳的影响更显著，真菌残体碳更有

利于对土壤有机质的截获和稳定[13]. 
一般地，可以将凋落物的化学属性归结为凋落物的质量，

其评价指标主要包括凋落物中易分解的碳、氮、磷等物质以及

难分解的木质素和多酚类物质等有机成分的含量、组合情况

和比例结构 [14, 18]. 研究发现，在确定的环境条件下，微生物数

量和群落结构首先受到可利用凋落物的数量及质量情况的影

响[15]. 一般而言，凋落物的质量越高（C/N越低）其分解速率越

快. 有研究发现，凋落物的质量越高，土壤微生物量的提高越

显著，富营养微生物群落的生长更旺盛 [16-17]，而凋落物的质量

越低，贫营养微生物群落的活性越强 [18]. 由于微生物对于凋落

物中氮含量的需求较大，因此氮含量的限制会导致微生物群

落表现出较低的代谢活动，也表现为较低的真菌和细菌生物

量 [19-20]. 此外，也有研究发现，较高质量的凋落物（低C/N比）

输入有利于有效的微生物生长和土壤有机碳储量中微生物残

体的积累[21]，通过对土壤微生物群落的连锁作用，刺激原有残

体和新添加残体的周转 [22]. 
目前的研究表明，根系分泌物和凋落物的添加可以影响

土壤微生物的数量与活性，改善土壤结构，增强土壤固碳能

力，促进土壤碳氮养分周转，但不同浓度和多样性的根系分泌

物和不同质量凋落物的输入对沙化土壤微生物和微生物残体

的影响尚缺乏研究. 本研究通过模拟添加不同浓度及多样性

的根系分泌物以及添加不同质量凋落物，分析土壤微生物生

物量、土壤酶活性以及土壤氨基糖含量的变化，探究土壤微

生物及其残体对不同根系分泌物和凋落物输入的响应，揭示

土壤固碳过程的内在机制，同时也为高寒沙化草地的有效恢

复以及土壤固碳增汇工作提供实践指导. 

1  材料与方法

1.1  试验样品采集
1.1.1  试验土样采集     本研究所有土样为高寒沙化草地的

沙质土壤. 土样采集地点位于青藏高原东部若尔盖县麦溪乡

（102°11′-102°18′E、33°56′-33°58′N），海拔高度为3 513.47 
m. 土样采集地属高原寒温带湿润季风气候，多年平均气温1.2 
℃，年蒸发量1352.4 mm；原生植被类型为高寒草甸，后由于

过度放牧等原因逐渐退化、沙化. 在采集地点随机选取5块沙

化草地，分别在每一块沙化草地中设置一个样方，大小为10 m 
× 10 m. 在样方中沿对角线取3钻深度为0-20 cm的沙化土壤

（土钻的直径为3.5 cm），并且在每个样方中重复取土5次，再

将取得的所有土样混合均匀，放在小冰箱中储存并带回；最后

在实验室中将取得的所有混合土样逐一过2 mm筛用于试验. 
测得本混合土样中土壤全氮含量为0.25 g/kg，全碳含量为2.1 
g/kg，土壤pH 值为7.8，土壤容重为1.62 g/cm3. 
1.1.2  凋落物采集    选取高寒草甸上两种植物，垂穗披碱草

和野豌豆的凋落物. 在采样地随机设置5个10 m × 10 m的大

样方，设定每个凋落物收集面积为0.25 m2，利用1 mm孔径

尼龙网制成的网袋收集两个物种的地上部分凋落物，带回实

验室.  凋落物的基本性质为：垂穗披碱草凋落物的C/N值为

12.02，野豌豆凋落物的C/N值为7.11. 
1.2  根系分泌物和凋落物添加试验

根系分泌物处理：设置低碳浓度（0.5 g/kg）和高碳浓度

（1 g/kg）两组碳浓度不同的根系分泌物；低多样性（3种成

分：甘氨酸、乙酸、葡萄糖）和高多样性（9种成分：甘氨酸、乙

microbial enzyme activity, and increase the total microbial residual carbon content by 18%–94%. Among them, 
high concentration carbon treatment increased the microbial content (1.3 times of the low carbon concentration) 
and promoted accumulation in fungal residual carbon, whereas low diversity treatment increased the microbial 
content significantly (48% higher than that of the high diversity treatment, P < 0.05). Therefore, increased 
enzyme activity promoted carbon accumulation in microbial residues. (2) The input of litter can significantly 
increase the content of microorganisms and their residues and promote the turnover of microorganisms. Among 
them, the litter of Vicia sepium of a better quality can stimulate an increase in microbial biomass (4.1 times of 
Elymus nutans treatment) and promote the accumulation of microbial residual carbon, especially fungal residual 
carbon. This study showed that different root exudates and addition of litter could stimulate the growth of 
microorganisms, affecting their turnover rate, thereby promoting the sequestration of microbial organic carbon 
in the soil organic carbon pool. This effect is significantly related to the concentration and composition of root 
exudates and the quality of the litter.

Keywords    root exudate; litter; soil microorganism; microbial residue; amino sugar; carbon content
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酸、葡萄糖、蔗糖、乳酸、果糖、丙氨酸、酪氨酸和琥珀酸）两

组多样性不同的根系分泌物（表1）. 确定碳浓度以后，通过不

同根系分泌物成分中所含元素原子个数占混合元素原子个数

的比例来计算各成分的添加量，进而配制成溶液用于实验添

加. 设置低碳浓度＋低多样性（low carbon concentrations + 
low diversity，LC + LD）、低碳浓度＋高多样性（low carbon 
concentrations + high diversity，LC + HD）、高碳浓度＋低

多样性（high carbon concentrations + low diversity，HC + 
LD）、高碳浓度＋高多样性（high carbon concentrations + 
high diversity，HC + HD）4个添加不同碳浓度和多样性的处

理以及一个添加蒸馏水的空白对照（CK），并且每个添加处理

均设置了3个重复. 
在500 mL广口瓶中放入准确称取的试验土壤400 g，用

注射器准确抽取配制的不同浓度与组成的根系分泌物溶液7.5 
mL，匀速地加入盛有实验土壤的广口瓶中，同时在对照处理

中加入等量的7.5 mL蒸馏水，一天一次，一共加15 d，最后再

置于25 ℃恒温培养箱内进行为期15 d的培养. 
凋落物处理：将采集的垂穗披碱草和野豌豆凋落物切成

2.5 cm小段，之后置于65 ℃的烘箱烘干，用于凋落物添加试

验. 采用15 cm × 13 cm规格的塑料花盆进行培养，将试验土

壤放入花盆中，同时凋落物按照1 g/100 g土的比例添加，并将

凋落物与培养土壤充分混匀. 试验设置3个处理：对照、添加

垂穗披碱草凋落物、添加豆科野豌豆凋落物（预试验表明，每

日添加7.5 mL蒸馏水可以调整土壤含水量在比较理想的田间

最大持水量的75%），每周进行定量浇水，置于室外进行为期

90 d的培养实验. 
1.3  分析方法

采用元素分析仪对土壤总有机碳进行测定 [23].  采用氯仿

熏蒸—K2SO4浸提法对土壤微生物生物量碳进行测定，土壤

微生物生物量碳转换系数K为0.45 [24]. 采用多孔板荧光光度法

（激发波长为365 nm，发射波长为450 nm）对土壤酸性磷酸

酶（AP）、β-N-乙酰葡糖胺糖苷酶（NAG）和β-D葡萄糖苷酶

（BG）的活性进行测定，采用多孔板分光光度法对过氧化物

酶（PER）的活性进行测定（吸收光波长为460 nm）[25]. 待测

土壤样品经过水解、纯化和衍生化后，采用气相色谱质谱联用

仪（Agilent 7890A-5975C，USA）对土壤氨基糖进行测定[26]. 
1.4  数据处理和统计分析

使用SPSS 26.0软件进行数据分析，采用单因素方差分

析法（one-way ANOVA）分析不同根系分泌物和凋落物输入

下的土壤酶活性和微生物及其残体的变化，采用LSD多重比

较法进行差异显著性检验，检验不同根系分泌物和凋落物输

入下土壤酶活性和微生物及其残体碳各指标间的显著性（P = 
0.05）. 文中数据均为平均值（mean）±标准误（SE），且文中

所有统计图均在SPSS 26.0软件中绘制. 

2  结果与分析

2.1  根系分泌物输入对土壤微生物及其残体的影响
2.1.1  根系分泌物添加对土壤微生物量的影响　　土壤微生

物生物量对不同碳浓度及多样性的根系分泌物添加处理产生

不同的响应. 与对照相比，添加根系分泌物处理增加了土壤微

生物生物量碳含量，LC + HD处理下虽有增加，但不显著P > 
0.05），其中HC + LD处理增加最显著（P < 0.05），为102.56 
± 11.23 mg/kg，达到对照的2.9倍，其次是LC + LD处理. 由图

1可知，LD处理下的微生物生物量碳高于HD处理，说明LD处

理更能刺激微生物量的增加；LC处理下的微生物生物量碳低

于HC处理，说明高浓度促进了微生物生物量碳的增加. 此外，

表1  不同碳浓度和不同组分根系分泌物添加的含量及比例

Table 1  Content and proportion of root exudates with different carbon concentrations and different components
碳浓度

Carbon concentration
多样性

Diversity
糖类

Sugar
有机酸

Organicacid
氨基酸

Aminoacid

低碳浓度（0.5 g/kg）、
高碳浓度（1 g/kg）
Low carbon concentration 
(0.5 g/kg) or high carbon 
concentration (1 g/kg)

低多样性 
Low diversity 葡萄糖60% Glucose 60% 乙酸20% Aceticacid 20% 甘氨酸20% Glycine 20%

高多样性 
High diversity

葡萄糖12.7% Glucose 12.7% 乙酸4.3% Aceticacid 4.3% 丙氨酸6.4% Alanine 6.4%
蔗糖25.5% Sucrose 25.5% 乳酸6.4% Lacticacid 6.4% 甘氨酸4.3% Glycine 4.3%
果糖12.7% Fructose 12.7% 琥珀酸8.5% Succinicacid 8.5% 酪氨酸19.2% Tyrosine 19.2%

图1  不同根系分泌物添加处理下的土壤微生物生物量碳含量（MBC，

a）、微生物生物量氮含量（MBN，b）和微生物残体碳与微生物量碳比

（TAS/MBC，c）. CK：对照；LC + LD：低碳浓度＋低多样性；HC + LD：

高碳浓度＋低多样性；LC + HD：低碳浓度＋高多样性；HC + HD：高碳浓

度＋高多样性. 竖条表示标准误差，不同小写字母（a-c）表示不同处理间

差异显著（P < 0.05）. 
Fig. 1  Soil microbial biomass carbon content (MBC, a), microbial 
biomass nitrogen content (MBN, b), and microbial residue 
carbon to microbial biomass carbon ratio (TAS/MBC, c) under 
different root exudate treatments. CK: Control; LC + LD: Low carbon 
concentration + low diversity; HC + LD: High carbon concentration 
+ low diversity; LC + HD: Low carbon concentration + high diversity; 
HC + HD: High carbon concentration + high diversity. Bars indicate 
standard deviation, and different lowercase letters (a, b, and c) indicate 
significant difference among different processes (P < 0.05).
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与对照相比，添加根系分泌物降低了微生物残体碳与微生物

量碳比（微生物残体积累系数，即死的微生物与活的微生物比

值），其中LC + HD处理下微生物残体积累系数最高，其次是

HC + LD处理. 
2.1.2  根系分泌物添加对土壤酶活性的影响　　由图2可以

看出，不同碳浓度及多样性根系分泌物的添加均提高了土壤

中的AP、BG和PER酶活性，不增加或抑制NAG酶的活性. 其
中HC + LD处理的AP和BG酶活性（9.08 ± 0.87 μmol kg-1 h-1

和4.91 ± 0.71 μmol kg-1 h-1）增加最为显著（P < 0.05），与对

照相比显著增加，增加了328%和381%；HC + LD处理的NAG
酶活性与对照相比没有显著差异（P > 0.05），而LC + LD、LC 

+ HD、HC + HD处理显著抑制了NAG酶活性（P < 0.05）；LC 
+ HD处理的PER酶活性为640.52 ± 44.43 μmol kg-1 h-1，与对

照相比显著增加，增加了64%（P < 0.05）. 
2.1.3  根系分泌物添加对土壤微生物残体的影响　　不同碳

浓度及多样性的根系分泌物对土壤中的微生物残体产生差异

性影响. 如图3所示，与对照相比，添加根系分泌物处理均增

加了土壤中微生物残体碳、真菌残体碳和细菌残体碳的含量. 
LC + LD和HC + LD两个处理下土壤中的微生物残体碳含量显

著增加（P < 0.05），且LC + LD处理下微生物残体碳含量低于

HC + LD处理，其中HC + LD处理（60.7 ± 1.13 mg/kg）约为对

照的两倍，而LC + HD和HC + HD两个处理下微生物残体碳含

图2  不同根系分泌物添加处理下的土壤酶活性. AP：酸性土壤磷酸酶；BG：β-1,4-葡萄糖苷酶；NAG：β-1,4-N-乙酰葡萄糖苷酶；PER：过氧化物酶. 
CK：对照；LC + LD：低碳浓度＋低多样性；HC + LD：高碳浓度＋低多样性；LC + HD：低碳浓度＋高多样性；HC + HD：高碳浓度＋高多样性. 竖条表

示标准误差，不同小写字母（a-c）表示不同处理间差异显著（P < 0.05）. 
Fig. 2  Enzyme activity in soil under different root exudate treatments. AP: Acid soil phosphatase; BG: β-1,4-Glucosidase; NAG: β-1,4-N-
Acetyl glucosidase; PER: Peroxidase; CK: Control; LC + LD: Low carbon concentration + low diversity; HC + LD: High carbon concentration + 
low diversity; LC + HD: Low carbon concentration + high diversity; HC  +  HD: High carbon concentration + high diversity. Bars indicate standard 
deviation, and different lowercase letters (a, b, and c) indicate significant difference among different processes (P < 0.05).

图3  不同根系分泌物添加处理下的土壤微生物残体碳含量（MRC，a）、真菌残体碳含量（FRC，b）、细菌残体碳含量（BRC，c）以及真菌与细菌残

体碳之比（FRC/BRC，d）.CK：对照；LC + LD：低碳浓度＋低多样性；HC + LD：高碳浓度＋低多样性；LC + HD：低碳浓度＋高多样性；HC + HD：高

碳浓度＋高多样性. 竖条表示标准误差，不同小写字母（a-c）表示不同处理间差异显著（P < 0.05）. 
Fig. 3  Contents of soil microbial residue carbon (MRC, a), fungal residue carbon (FRC, b), bacterial residue carbon (BRC, c), and the 
ratio of fungal to bacterial residue carbon (FRC/BRC, d) under different root exudate treatments. CK: Control; LC + LD: Low carbon 
concentration + low diversity; HC + LD: High carbon concentration + low diversity; LC + HD: Low carbon concentration + high diversity; HC + HD: 
High carbon concentration + high diversity. Bars indicate standard deviation, and different lowercase letters (a-c) indicate significant difference 
among different processes (P < 0.05).
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量虽略有增加但不显著（P > 0.05）. 同时，相比于对照和LC处

理，HC处理显著增加了真菌与细菌残体之比，由2.1倍增加到

2.9倍. 
2.2  凋落物输入对土壤微生物及其残体的影响
2.2.1  凋落物添加处理对土壤微生物的影响　　如图4所示，

与对照相比，添加垂穗披碱草凋落物和野豌豆凋落物处理均

显著增加土壤中微生物生物量碳的含量（P < 0.05），其中添

加野豌豆凋落物处理增加最为显著（P < 0.05），为237.29 ± 
12.41 mg/kg，达到对照的4.4倍，是添加垂穗披碱草凋落物处

理的2.4倍. 添加野豌豆凋落物处理下的微生物生物量碳含量

显著高于添加垂穗披碱草凋落物处理（P < 0.05），说明野豌

豆凋落物中的成分组成促进了微生物生物量的增加. 此外，与

对照相比，添加凋落物均降低了微生物残体碳与微生物量碳比

（微生物残体积累系数，即死的微生物与活的微生物比值），

其中野豌豆凋落物处理下微生物残体积累系数最低. 
2.2.2  凋落物添加处理对土壤微生物残体碳的影响　　如图

5所示，与对照相比，添加垂穗披碱草凋落物和野豌豆凋落物

均显著增加土壤微生物残体碳、真菌残体碳和细菌残体碳的

含量（P < 0.05）. 添加野豌豆凋落物处理与垂穗披碱草凋落

物处理相比，添加野豌豆凋落物处理下的微生物残体碳和真

菌残体碳含量均高于添加垂穗披碱草凋落物处理，而细菌残

体碳含量在两种处理下均无显著差异（P > 0.05）；同时，与

对照相比，添加野豌豆凋落物处理下的真菌与细菌残体碳的

比值高于对照，添加垂穗披碱草处理略低于对照，说明野豌豆

凋落物输入更能促进真菌残体碳的积累. 

3  讨 论
不同碳浓度及多样性根系分泌物的输入对土壤微生物生

物量、微生物酶活和微生物残体均产生显著影响. 结果表明，

与对照组相比，添加根系分泌物提高了土壤微生物生物量，

LD处理下的微生物生物量碳高于HD处理，说明LD处理中的

成分（葡萄糖、乙酸、甘氨酸）更能增加微生物的量，LC处理

下的微生物生物量碳低于HC处理，说明根系分泌物浓度越高

越能促进微生物的生长.  与本研究相似，黄玉茜等研究表明

高浓度的根系分泌物添加比低浓度处理提高微生物碳氮含量

近11.55%，高浓度的根系分泌物具有显著提高土壤中微生物

活性的作用[27]. Steinauer等研究发现根系分泌物添加对土壤

微生物生物量的影响体现在添加底物的可用性，与根系分泌

物的多样性无关 [28-29]，这与本研究结果一致. 此外，与对照相

图5  不同凋落物添加处理下的土壤微生物残体碳含量（MRC，a）、真菌残体碳含量（FRC，b）、细菌残体碳含量（BRC，c）以及真菌与细菌残体碳

之比（FRC/BRC，d）. 竖条表示标准误差，不同小写字母（a-c）表示不同处理间差异显著（P < 0.05）. 
Fig. 5  Contents of soil microbial residue carbon (MRC, a), fungal residue carbon (FRC, b), bacterial residue carbon (BRC, c), and the 
ratio of fungal to bacterial carbon residue under different litter addition treatments (FRC/BRC, d). Bars indicate standard deviation, and 
different lowercase letters (a, b, and c) indicate significant difference among different processes (P < 0.05).

图4  不同凋落物添加处理下的土壤微生物生物量碳含量（MBC，a）、微
生物生物量氮含量（MBN，b）和微生物残体碳与微生物量碳比（TAS/
MBC，c）. 竖条表示标准误差，不同小写字母（a-c）表示不同处理间差异

显著（P < 0.05）. 
Fig. 4  Soil microbial biomass carbon content (MBC, a),  microbial 
biomass nitrogen content (MBN, b), and microbial residue carbon 
to microbial biomass carbon ratio (TAS/MBC, c) under different 
litter addition treatments. Bars indicate standard deviation, and 
different lowercase letters (a, b, and c) indicate significant difference 
among different processes (P < 0.05).
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比，添加根系分泌物降低了微生物残体积累系数，LD处理下

越高的根系分泌物碳浓度使得微生物残体积累系数越大，微

生物周转速率越快，而在HD处理下越高的分泌物碳浓度减小

微生物残体积累系数，减缓微生物周转速率，说明更高的多样

性会降低微生物的周转速率. 有研究表明，根系分泌物的输入

能够影响微生物的生长和代谢速率，其效应有时呈正反馈，

有时呈负反馈[30]. 孔涛等研究发现某些有机酸物质（柠檬酸）

能使土壤微生物对碳源的总利用率提高，增强土壤微生物的

代谢能力[31]. 还有研究表明，低多样性的根系分泌物对微生物

群落及代谢熵具有一定的促进作用，而高多样性的表现为一

定的抑制作用[32]. 
与对照相比，不同浓度及多样性的根系分泌物添加处理

显著提高了土壤中的酸性磷酸酶和β-D葡萄糖苷酶活性，其中

随着根系分泌物碳浓度的增加，酶活性在一定程度上随着增

强，而低多样性根系分泌物添加对酶活性提高显著，高多样性

处理对其影响不显著. 有研究表明一定浓度根系分泌物输入能

够改变微生物群落组成与数量，并提高微生物胞外酶活性，

激发效应的启动由底物添加的碳含量和活跃的微生物群落相

互作用决定 [33].  易艳灵等研究发现根系分泌物输入能够增强

香椿土壤中脲酶、过氧化氢酶、蔗糖酶和磷酸酶的活性，且根

系分泌物的浓度越高，土壤酶的活性越强 [34]. 也有研究发现土

壤酶的来源主要包括微生物的分泌、植物根系分泌、一些动植

物残体分解产生等，因此高浓度的根系分泌物添加下的酶活

性增强，也是由于供微生物分解利用的物质增多，微生物活性

增强，进一步提高了土壤酶活性 [35]. 此外，王冬梅等研究表明

土壤微生物对外界碳源物质中的葡萄糖、甘氨酸的分解利用率

高，在微生物的作用下土壤酶活性增强了[36]. 因此低多样性处

理对酶活性的提高可能是微生物对于碳源底物中葡萄糖等有

机底物的偏向利用性. 这也可以从另一方面说明根系分泌物对

土壤酶活性的增强作用并不会因为其成分种类增多而加大. 　
不同碳浓度及多样性的根系分泌物对土壤中的微生物残

体产生差异性影响. 与对照相比，LD处理下土壤中的微生物

残体碳含量显著增加，而HD处理下微生物残体碳含量虽略

有增加但不显著，可以看出多样性的增加并未显著提高微生

物残体的含量，只有LD处理中的成分起了刺激微生物残体增

加的作用. 类似地，有研究发现，糖类物质的分解利用率远高

于氨基酸类、有机酸类及芳香族类物质，由此推测微生物对

有机底物的偏向利用特点使其更偏向于对葡萄糖等主要物质

的分解利用，导致根系分泌物多样性的提高未能促进微生物

残体的贡献 [37]. 其次，LC + LD处理下微生物残体碳含量低于

HC + LD处理，说明更高的根系分泌物碳浓度更能促进微生

物残体碳的增加，推测是高碳浓度的根系分泌物输入能够显

著促进微生物对碳源底物的利用，提高微生物活性并刺激其

周转，使其不断分解产生更多的多糖等有机质，进而提高微生

物残体的贡献 [38-39]. 相比于对照和LC处理，HC处理显著增加

了真菌与细菌残体之比，说明较高浓度的根系分泌物碳浓度

能够促进真菌死亡周转. Reischke等研究发现，在每克土壤中

添加低于10 mg葡萄糖时，土壤中细菌生物量显著提高，当在

每克土壤中添加高于10 mg葡萄糖时，真菌生物量显著提高，

且真菌生长速率显著高于细菌[41]. 也有研究表明，当输入的碳

源和氮源都充足的时候，细菌的生长速度显著提高，而当只有

充足碳源输入的时候，真菌的增殖速度显著提高[40]，可以推断

在土壤中添加外源碳之后，氮素的缺乏使细菌的生长受限，而

充足的碳源使真菌的周转加快，促进其残留物的累积. 
不同质量凋落物的输入对土壤微生物生物量和微生物残

体均产生显著影响. 本研究发现，添加凋落物提高了土壤微生

物生物量碳氮，与添加垂穗披碱草凋落物处理相比，添加野

豌豆凋落物处理下的土壤微生物生物量碳增加最为明显，说

明凋落物输入能够激发微生物周转，增加微生物含量，且野

豌豆凋落物的化学成分对微生物生物量的增加更具有促进作

用. 研究发现，凋落物作为微生物可分解的碳源物质，增加了

土壤中的微生物数量和活性[42]，且凋落物其物质组成的不同，

所含碳氮元素、碳氮比值的差异，影响着微生物的群落及生

物量，在一定范围内, 土壤氮素矿化速率与添加凋落物的碳、

氮、磷质量分数及比例有关 [43]. 本研究中，与对照相比添加凋

落物均降低了微生物残体积累系数，其中野豌豆凋落物处理

下微生物残体积累系数最低，这可能不是降低了微生物的死

亡周转，而是短时间内质量好（低C/N）的凋落物更能刺激微

生物大量增殖造成的. 研究表明，土壤中的微生物对凋落物所

含的氮元素含量具有一定的适应性，在凋落物的分解初始时

间，含氮量高、碳氮比低的凋落物分解较快 [44]. 还有研究表明

不同植物其凋落物分解速率差异较明显，碳氮比值小和木质

素含量少，更能促进微生物生长 [45]，此外凋落物的分解过程用

时较长，在分解过程中其化学性质及碳氮含量会发生变化，这

些变化也改变着土壤理化环境，引起微生物生物量及其群落

结构的改变 [46]. 本研究中，与垂穗披碱草凋落物相比，豆科类

植物的凋落物所含的氮含量高，添加野豌豆凋落物处理使土

壤中微生物残体碳和真菌残体碳含量增加最为显著，而细菌

残体碳含量在两种处理下均无显著差异，说明质量好（低C/
N）的凋落物输入更能促进微生物残体的积累，提高真菌残体

碳对土壤有机碳的贡献，验证了凋落物的质量变化（由C/N表

示）也可能影响微生物残体的生产效率 [47]这一结论. 有研究表

明高质量的凋落物（低C/N）有助于土壤有机碳储量中微生物

的高效生长和坏死物质的积累[48]. 也有研究发现，在土壤中输

入秸秆凋落物后，氨基糖含量显著增加了，同时真菌残体碳对

土壤有机碳的贡献也显著增加 [49].  此外，有研究通过室内培

养实验发现，高质量的凋落物（低C/N）输入能够激发土壤中

微生物的生长，促进其周转，进而增加土壤中微生物残体的含

量, 有利于土壤有机质的累积 [50]，而随着低质量凋落物（高C/
N）的输入，土壤中的氮限制愈发严重, 使得微生物对氮素的

需求急剧增加, 导致微生物通过分解土壤有机质来获取氮素, 
进而不利于土壤有机质的积累[51-52]. 

4  结 论
本研究模拟不同碳浓度及多样性的根系分泌物和不同

质量凋落物的输入对高寒沙化草地土壤微生物的影响. 根系

分泌物和凋落物的输入提高了土壤微生物及其残体含量，高

碳浓度和低多样性的根系分泌物使微生物及其残体含量增

加最显著，同时质量较好（低C/N）的凋落物更能刺激微生物

量的增加，促进微生物残体碳的积累.  由以上结果，我们可

以得出，根系分泌物和凋落物的输入对微生物具有激发生长

作用，进一步增加底物分解酶和降低微生物残体分解酶的活

性，影响微生物周转速率，增加微生物源有机碳对土壤有机

碳库的固存，其效应能够受到根系分泌物浓度和成分以及凋

落物化学质量（C/N）的显著影响. 本研究对土壤固碳过程内

在机制的探讨，可为未来高寒沙化草地的有效恢复以及土壤

固碳增汇工作提供理论依据与实践指导，但根系分泌物的碳

浓度和多样性以及凋落物的质量在何种范围内能使微生物及

其残体碳含量达到阈值，目前尚不清楚，因此还需要进一步

设置一系列不同碳浓度和多样性的根系分泌物以及不同质量

（C/N）凋落物的添加试验来具体分析. 
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