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摘要：工程扰动加速高寒草甸退化，开展工程扰损区草甸修复有助于维持区域生态系统

稳定。本文以汪布曲草甸道路边坡生态重构土壤为研究对象，探究生态修复 3 年内土壤

养分与微生物群落特征的变化规律。结果表明，修复后土壤有机碳、总氮、铵态氮和速

效钾含量显著提升，分别增加了 344.6%、95.8%、139.9%和 174.1%。微生物群落多样

性持续提高，酸杆菌、绿弯菌、拟杆菌和芽单胞菌丰度随时间则呈上升趋势。同时，土

壤脲酶、蛋白酶及蔗糖酶活性显著增强。PLS-PM 分析揭示，修复时间是驱动土壤有机

碳和养分恢复的核心因子，其通过影响微生物群落结构-土壤酶活性实现土壤与微生物

的协同恢复。本研究为高寒草甸扰损区土壤恢复效果提供数据支撑。 
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Abstract: Engineering disturbances accelerate the degradation of alpine meadows, and restoring 

degraded areas through ecological remediation helps maintain regional ecosystem stability. This 

study investigates changes in soil nutrients and microbial community characteristics over three years 

of ecological restoration, using soil from the ecological reconstruction of roadside slopes in the 
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Wangbuqu Meadow as the research subject. Results indicate that post-restoration soil organic 

carbon, total nitrogen, ammonium nitrogen, and available potassium content significantly increased 

by 344.6%, 95.8%, 139.9%, and 174.1%, respectively. Microbial community diversity 

progressively enhanced, with rising temporal trends in the abundance of Acidobacteria, 

Chlorobacillus, Bacteroides, and Bacillus. Concurrently, soil urease, protease, and sucrase activities 

markedly intensified. Principal least squares-partial maximum projection (PLS-PM) analysis 

revealed that remediation duration served as the primary driver for soil organic carbon and nutrient 

recovery, facilitating synergistic restoration of soil and microbial communities by influencing 

microbial community structure and soil enzyme activity. This study provides empirical support for 

soil recovery outcomes in disturbed alpine meadow ecosystems. 

Keyword: Alpine meadow; Ecological restoration; Soil organic matter; Soil microbial community; 

Soil enzyme activity 
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青藏高原是我国天然草地资源的核心分布区，其草地总面积约占全国的三分

之一。该区域平均海拔超过 4000 米，形成了独特的高寒环境，是高寒草甸广泛

发育的重要地带，其面积占比高达 46.7%。作为重要的水源涵养区和生态安全屏

障 (孙鸿烈等, 2012)，高寒草甸在维持区域生物多样性、碳循环稳定及牧业可持

续发展中具有举足轻重的地位 (梁冰妍等, 2024)。近年来，受全球气候变化和日

益增强的人类工程活动的双重影响，青藏高原草地退化问题日趋严重，退化面积

已达 4.5×10⁷公顷，对区域生态安全构成严峻挑战 (王一博等, 2007)。已有研究指

出，工程扰动对高寒草甸土壤质量造成显著损害，土壤有机质含量下降 55.7%，

全氮含量降低 50.3%，最终导致生态系统结构和功能的严重退化 (王根绪, 2005)。

更为严峻的是，高寒草甸受损后的自然恢复进程极为缓慢，通常需要数十年时间 

(Wang et al., 2007)。这种漫长的恢复周期凸显了高寒生态系统的脆弱性特征，也

表明单纯依靠自然恢复难以满足工程损毁区域的生态修复需求 (Liu et al., 2018)。

为此，探索科学有效的人工辅助恢复措施以加速受损生态系统的正向演替，已成

为高寒地区工程建设和生态保护的迫切需求 (Harris, 2010)。 

目前，高寒草甸生态修复研究已从单一的植被恢复逐步拓展至土壤-微生物

协同恢复的系统性认知。土壤有机碳库的恢复是生态系统功能重建的物质基础，

而土壤微生物群落作为有机碳转化与循环的关键驱动者，其结构与功能的演替则

是系统能否实现自我维持的决定性因素 (Jansson and Hofmockel, 2020)。二者相

互关联、相互制约，共同指示着生态修复的进程与成效 (Yang et al., 2013)。尽管

已有研究揭示了演替过程中土壤微生物群落、植被特征与土壤理化因子的变化关

系，但修复时长对土壤微生物群落的具体影响仍不明确 (修宇鑫等, 2025)。阐明

土壤特性、植被生长效应及微生物群落对修复时间的响应，对于科学评估生态恢

复进程与促进工程扰动区域可持续发展具有重要的理论和数据支持意义。 

因此，本文以汪布曲草原道路扰损边坡生态修复区为研究对象，重点围绕重

构土壤理化性质与微生物群落的恢复特征展开。通过系统比较生态修复后三个水

文年内修复区、扰损区及原生区的土壤理化性质与微生物群落结构，分析包括有

机碳在内的多项土壤质量指标的变化及其影响因素，旨在阐明生态恢复时间、土

壤性质、微生物群落与土壤酶活性之间的内在联系，进而揭示驱动土壤质量与微

生物群落协同恢复的关键因子及其相对重要性。研究成果可为高寒草甸工程扰动
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区生态修复的长效性提供理论支撑，对维系青藏高原生态屏障功能稳定具有重要

的实践价值。 

1 材料与方法 

1.1 研究区概况 

研究区位于青藏高原东缘横断山系北段三江构造带内的汪布曲地区，海拔介

于 4052 至 4703 米之间，属构造剥蚀低高山地貌，同时属于高原温带半干旱季风

型气候，受纬度海拔高度和地理位置的影响，气温垂直变化明显，气温偏低，日

温差较大。年降水量为 496.59 毫米，固态降水占比达到 47%，时间跨度为 11 月

至次年 4 月。具有植被盖度低、土层浅薄等特征，属于典型生态脆弱区。工程活

动导致的草甸剥离、土壤结构破坏及微地形改变等情况，进一步加剧了水土流失

与生态系统退化风险。 

1.2 样品采集与保存 

本研究选取高原道路某隧道口刷方边坡扰损区（CT），生态修复后 1 年（R1）、

2 年（R2）、3 年（R3）的修复区以及周边未受人为扰动的原生区（N）土壤为

研究对象。采集时间为 2021 年 7 月至 2023 年 7 月。采集土壤样品时于每个区域

内设置 3 个 1 m×1 m 的样方，利用直径 3.5 cm 的土钻在样方内采用 5 点法钻取

0-10 cm 的土壤，挑去大块石块、植物根系后混合。样品风干或在烘箱内 37℃烘

干后于 4℃冷藏保存，用于后续土壤理化性质的测试分析；另一部分样品于-20℃

冷冻保存，用于后续土壤微生物 16S rRNA 测序。操作全程使用灭菌工具。 

1.3 测试方法 

1）土壤理化性质。土壤铵态氮（NH4
+-N）含量的测定采用 KCl 浸提-靛酚蓝

分光光度法，土壤硝态氮（NO3
—

-N）含量测定采用 KCl 提取-镉柱还原分光光度

法，土壤总氮（TN）含量的测定选择凯氏定氮法，土壤总磷（TP）含量的测定

采用钼锑抗分光光度法，土壤有机碳（SOC）含量的测定采用重铬酸钾氧化-分光

光度法，土壤 pH 的测定采用电极法，土壤中含水率的测定采用环刀法，土壤速

效钾（AK）含量的测定采用乙酸铵浸提火焰原子吸收法，土壤中速效磷（AP）

含量的测定采用联合浸提-比色法。 
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2）土壤酶活测定。将新鲜土样于 4℃恒温环境下保存待土壤酶活性的测定，

测定指标包括脲酶、蔗糖酶、酪蛋白酶和中性磷酸酶，采用苏州科铭生物技术有

限公司购买的酶活试剂盒和酶标仪进行测定，操作步骤严格按照说明书进行。 

3）土壤微生物测序。土壤样本在去除动物、植物残留物、砾石和其他杂质

后分装送往上海美吉生物医药科技有限公司（中国上海）进行微生物测序。 

1.4 数据分析 

土壤理化性质采用 Microsoft Excel 2019 处理数据，使用 SPSS 26.0 进行单因

素方差分析检验和数据分析，运用 Origin 2022 完成可视化作图，通过运用 R 软

件中的 plspm程序包，基于指标数据构建偏最小二乘路径模型（Partial least squares 

path model，PLS-PM）进行分析。微生物数据采用派森诺生物科技有限公司平台

进行作图。 

2. 结果与讨论 

2.1 土壤理化性质 

如图 1 所示，生态修复工程显著改善了土壤质量 (黄明芝等, 2021)。土壤有

机碳含量随修复年限增加持续上升，修复 3 年达峰值 52.29 g/kg，较扰损区显著

提高 344.6%（P<0.05），且超越原生区水平，这与康杰等 (康杰, 2024)研究的结

论一致，进一步证明了植被恢复能够有效促进碳输入。土壤 pH 显著降低，生态

修复后 2 年（R2）时值最低，为 7.25，修复 3 年后与原生区无显著差异，表明工

程措施成功重建酸碱平衡 (冯焕德等, 2025)。土壤含水率在 R3 时升至 29%，较

扰损区增加了 190%，已有研究显示，生态修复通过优化土壤孔隙结构，从而显

著提升了土壤的持水与保水能力 (陈珲等, 2024)，最终改善了土壤的水分供应状

况。氮素含量呈现差异化响应，全氮与铵态氮较扰损区分别增加了 95.8%和

139.9%，分别在 R2 和 R3 时达峰值，修复后显著高于扰损区；硝态氮则降低 62.1%，

R3 时最低值为 4.22 mg/kg，反映土壤氮循环趋于稳定 (Lu et al., 2025)。磷钾调

控效果显著，全磷与速效磷分别下降 51.2%和 18.9%，均在 R3 时达最低值 0.60 

g/kg 和 22.13 mg/kg，速效钾（AK）虽逐年降低但仍显著高于扰损区（P<0.05），

修复 3 年后均接近原生区水平，这与温小珊等人证实的人工干预有效优化了磷钾
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循环机制这一结论相契合 (温小珊, 2024)。 

 

图 1  不同生态修复时间下重构土壤理化性质 

Figure 1  Soil Physicochemical Properties in Restored Areas at Different Ecological Restoration 

Time Points 

相关性分析表明（图 2），TP 和 pH、NO₃⁻-N 之间存在显著正相关关系，

SWC 与 TP、pH、NO₃⁻-N 呈显著负相关（P<0.05）。此外，对比 SOC 与其他变

量之间的关系可发现，SOC 和 TP 呈现出负相关关系，这或许是由于低温抑制了

微生物活性，从而减缓了有机质分解与有机磷矿化。同时，高有机碳的积累加剧

了土壤酸性，这使得磷素更易被铁铝氧化物固定，并最终导致总磷含量降低 

(Carey et al., 2016)。SOC 与 pH 同样呈现出显著的负相关关系（P<0.05），这意

味着土壤有机碳增加有可能改善土壤结构以及缓冲能力，让土壤 pH 值趋向中性

或者碱性 (Diacono and Montemurro, 2010)。SOC 与 NO3
--N 呈现出显著的负相关

关系，这显示出低温限制的氮循环阻滞效应，与 Conant 等学者发现的氮循环受
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基础碳源供应制约的主张相印证 (Conant et al., 2011)。然而 SOC 和 AK 呈现出

负相关关系，这揭示土壤有机质的增加可能导致速效钾有效性降低，其潜在机制

主要涉及两个方面：其一，有机质所含的官能团如羧基、酚羟基等与钾离子竞争

土壤胶体表面的吸附位点，直接抑制了钾的固定 (Barré et al., 2017)；其二，有机

矿物复合体的形成改变了土壤胶体表面电荷的分布特性，从而影响了对阳离子的

吸附能力 (Sparks, 2003)。这种相互作用揭示了 SOC在维持土壤化学平衡过程中，

可能对特定养分的生物有效性产生抑制作用，进一步凸显了土壤中碳-养分耦合

作用的复杂性 (Basile-Doelsch et al., 2020)，SOC 和 SWC 呈现出显著的正相关关

系，土壤有机碳增加可改进土壤结构以及水稳性团聚体的形成，提升土壤的水分

保持能力 (Six et al., 2004)。SOC 和 TN 呈现出较大的正相关关系，这可说明土

壤有机碳是土壤氮素的关键来源之一，其含量增加一般会引起全氮含量上升 (徐

香茹等, 2015)，SOC 和 NH4
+-N 呈现出显著的正相关关系，土壤有机碳增加可能

会推动有机氮的矿化进程，使得铵态氮含量增加 (徐香茹等, 2015)。土壤有机碳

作为土壤生态系统里的关键部分，一方面可借助胶体吸附以及解吸的机制来调节

养分的有效性 (贾广梅等, 2016)，另一方面还可以让孔隙结构得到改善，以此优

化水分和气体的传输 (楚亚杰等, 2025)。综上，生态修复通过有效提高土壤有机

碳与全氮含量，促进了土壤基础肥力的恢复与碳氮养分的持续积累，揭示了维持

生态恢复中养分平衡的重要性。 

 

图 2  生态修复区土壤理化性质相关性分析 
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Figure 2  Correlation Analysis of Soil Physicochemical Properties in Ecological 

Restoration Areas 

2.2 土壤微生物群落分析 

生态修复显著调控了土壤微生物群落结构 (许吉康等, 2023)。Chao1 丰富度

指数与 Shannon 多样性指数均在修复中期达到峰值，从图 3（a-c）可知，R2 时

期 Chao1 指数与 Shannon 指数较扰损区显著提升（P<0.05）。修复前两年内，

Chao1 指数从 41.68 升至 66.05，显著增加 58.5%（P<0.05）；Shannon 指数上升

6.5%。Pielou_e 均匀度指数则于修复初期 R1 阶段呈现最高值 0.8870，较扰损区

显著提高 7.9%（P<0.05）。至修复第三年，三类指数均出现显著回落：Chao1 指

数较峰值显著降低 42.7%（P<0.05），Shannon 与 Pielou_e 指数降至接近扰损区

及原生区水平。这样的变化与生态修复工程所实施的综合措施有着直接的关联，

通过土壤结构改良、植被群落重建以及优化水分条件等，改善了土壤环境，为微

生物群落的恢复营造了有利的条件 (霍亚楠等, 2025)。图 3（d）中，对微生物群

落进行分析可以说明，在生态修复中，与碳、氮、钾循环相关的功能菌群的丰度

逐渐增加。门级菌群分析可揭示不同功能类群对于生态修复所呈现出的差异化响

应：放线菌门（Actinobacteria）与变形菌门（Proteobacteria）在 R1 区的丰度达到

峰值，此后逐年递减，这反映出二者作为有机质快速分解的先锋类群，在修复初

期借助加速腐殖质矿化来推动养分释放，不过随着土壤有机质积累趋向稳定，它

们的竞争优势便逐渐减弱，绿弯菌门（Chloroflexi）在 R3 区富集，这或许与它的

光能异养特性存在关联 (Maresca et al., 2019)，意味着修复后期光能驱动型碳循

环路径得到强化，酸杆菌门（Acidobacteria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）以及芽

单胞菌门（Gemmatimonadetes）维持稳定的低丰度，它们对环境扰动的敏感性较

低，有可能作为“核心菌群”来支撑基础代谢功能 (Fierer et al., 2007)。这种演变

特征符合土壤生态系统的自然恢复规律，证明了凭借物理生境改良与生物要素调

控的协同作用 (Moreno-Mateos et al., 2012)，可有效地促进受损区域微生物生态

功能的恢复。 
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图 3  土壤微生物群落丰富度、多样性、均匀度及组成随时间的变化情况 

Figure 3  Temporal changes in soil microbial community richness, diversity, evenness, and 

composition 

2.3 不同生态修复时间生物标记物差异分析 

基于 Kruskal-Wallis 检验以及 LDA 效应量开展 LEfSe 分析，测试结果见图

4，从内至外每一环分别代表界、门、纲、目、科、属、种，节点大小代表丰度

高低，着色节点为差异物种。结果显示不同区域间存在显著差异的微生物类群。

其中 N 区、CT 区、R 区分别检测到 13 门、20 门、17 门。N 区差异显著的生物

标志物为放线菌门（Actinobacteria）；CT 区差异显著的生物标志物为奇球菌门

（Deinococcota）和假单胞菌门（Pseudomonadota）；R 区差异显著的生物标志

物为芽单胞菌门（Gemmatimonadota）和酸杆菌门（Acidobacteriota）。这些标志

性菌群的分布差异反映了不同环境条件或处理措施对土壤微生物群落结构的显

著影响。扰损区以假单胞菌门（Pseudomonadota）为优势菌群，通过降解有机污

染物和驱动氮磷循环提升土壤养分有效性，为生态系统初期恢复提供微生物基础 

(Alori et al., 2017)；微球菌目（Micrococcales）和节杆菌属（Arthrobacter）则参

CT N

（a）微生物群落丰富度变化情况

CT N

（b）微生物群落多样性变化情况

CT N

 
ie
lo
u
 
e

（c）微生物群落均匀度变化情况 （d）微生物群落优势物种热图
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与有机质分解与酶活性激活，协同构建初级养分循环网络 (Yang et al., 2015)。修

复区中酸杆菌门（Acidobacteriota）成为优势类群，通过促进腐殖质合成及维持

微酸性环境，推动有机碳库稳定积累  (Eichorst et al., 2018)；疣微菌门

（Verrucomicrobia）调控复杂多糖分解，加速有机质向稳定形态转化；

Chthoniobacteraceae 和 Chthoniobacterales 通过降解植物纤维释放活性碳组分并

推进腐殖化，共同重构碳代谢网络以提升有机质质量与稳定性 (Yang et al., 2015)。

原生区以 Actinomycetota 为主导，通过分解木质素等顽固有机物参与腐殖质合成

与碳库稳定 (Holmes et al., 2000)；放线菌门（Actinobacteria）和红色杆菌目

（Rubrobacter）降解芳香族化合物促进腐殖酸形成及氮磷释放；红杆菌科

（Rubrobacterales）分泌胞外多糖增强团聚体稳定性，Hymenobacteraceae 则协同

分解植物残体与固氮代谢，形成成熟的有机质分解-腐殖化-养分循环耦合网络 

(Lian et al., 2022)。 

综上所述，生态修复下的土壤微生物群落演替，实质上是其对土壤环境改善

的主动响应与正向反馈过程。微生物群落的演替规律是评估生态修复进程的关键

生物标记物，从扰损区以养分循环为主导的功能菌群，到修复区以腐殖化及碳稳

定性提升为核心的类群，最终演变为原生区具备成熟有机物分解、腐殖化、养分

循环耦合网络的功能群落，标志着生态系统向稳定成熟态的发展轨迹。 

 

图 4  土壤微生物群落 LEfSe 分析：进化分支图与 LDA 效应量柱状图 

Figure 4  LEfSe analysis of the soil microbial community: cladogram and LDA-effect-size bar 

chart 
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2.4 生态修复时间对土壤酶活性的影响 

土壤酶活性可以表征土壤生物学活性强度,也可以作为评价土壤熟化程度和

土壤肥力水平的指标 (冯慧琳等, 2021)。由图 5 可以看出，生态修复后，脲酶、

酪蛋白酶、中性蛋白酶和蔗糖酶活性均得到了显著提高（P<0.05），相较于扰损

区其活性分别由 50.39 mg·d⁻¹·g⁻¹、20.92 mg·d⁻¹·g⁻¹、5.86 mg·d⁻¹·g⁻¹、41.23 

mg·d⁻¹·g⁻¹提升至 434.04 mg·d⁻¹·g⁻¹、90.98 mg·d⁻¹·g⁻¹、42.26 mg·d⁻¹·g⁻¹、301.78 

mg·d⁻¹·g⁻¹，相应增幅高达 761.4%、335.0%、621.8%和 631.9%。土壤脲酶活性与

微生物群落和土壤理化性质密切相关，其活性受土壤水分、温度、pH 值及重金

属污染等因素影响。在养分循环中，脲酶通过催化尿素水解为氨和二氧化碳，直

接调控土壤氮素的转化与供应，影响植物氮营养效率；其活性变化可敏感反映管

理措施，因此作为关键生物指标用于评估土壤质量及氮循环动态 (Adetunji et al., 

2017)。土壤脲酶活性随修复时间延长显著增加，主要归因于喷播措施引入的外

源有机物质持续分解，为土壤微生物提供了尿素等丰富的氮源底物，刺激了脲酶

产生菌的增殖与活性。同时，随修复进行，植被逐渐恢复，其根系分泌物显著增

强了根际微生物的活性，进一步促进了脲酶的分泌 (王玉琴等, 2019)。同时土壤

蛋白酶活性随修复年限也呈现显著上升趋势。这一现象的核心驱动因素是生态修

复引入的富氮有机物料，如植物秸秆和有机肥料，持续为土壤微生物群落提供丰

富的蛋白质类底物。此类底物通过激发微生物的代谢响应，诱导其大量合成并分

泌蛋白酶以加速有机质分解，从而满足微生物自身生长对氮素的需求。与此同时，

喷播后植被的逐步恢复以及土壤理化性质的改善，包括水分保持能力和结构稳定

性的提升，协同优化了微生物的生存环境，进一步强化了蛋白酶的合成与积累。

该活性增长是土壤氮循环功能恢复的关键生物学指标，标志着有机氮向植物可利

用态无机氮的转化效率显著提高 (Bastida et al., 2008)。生态修复中蔗糖酶活性显

著上升，源于外源碳输入对微生物分泌酶的诱导及根际分泌物对底物浓度的协同

提升，该机制在控制性碳输入实验中获直接验证 (Deltedesco et al., 2020)。 
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图 5  生态修复区土壤酶活性随时间的变化情况 

Figure 5  Changes in Soil Enzyme Activity Over Time in Ecological Restoration Areas 

2.5 影响路径分析 

根据影响因素分析结果，选取生态修复时间（Time）、微生物（Microorganism）、

酶活性（Enzyme Activity），分析各因子对土壤性质（Soil Properties）的影响。

路径分析结果如图 6 所示。PLS-PM 分析拟合优度表明模型对数据的解释力强，

能较好地阐释各变量间的因果联系。模型对土壤性质变量的解释度（R²）高达

0.967，整体拟合优度（GOF）为 0.60，表明模型具有良好的解释力。分析结果显

示，恢复时间是驱动生态恢复的核心驱动力（路径系数=0.896，p<0.05），其对

土壤性质恢复表现出极显著的直接正向效应。然而，生态修复时间对微生物群落

的直接效应为负值，这暗示在恢复初期，外部干预或环境筛选压力可能对微生物

群落结构产生了短暂的扰动，导致其多样性变化。微生物群落对土壤性质产生显

著的正向影响（路径系数=0.344，p<0.05），以及通过提升土壤酶活性进而间接

优化土壤性质两条路径间接促进土壤性质的改善。综上所述，本模型揭示了高寒

草甸恢复过程中，生态修复时间主要通过直接改善土壤理化性质主导恢复进程，
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而微生物群落则扮演着关键但相对次要的协同角色，其通过分泌胞外酶共同参与

土壤肥力的恢复。 

 

图 6   偏最小二乘路径模型（PLS-PM）揭示时间对土壤⁃微生物的影响 

Figure 6  Partial least squares path modeling (PLS-PM) reveals the effect of remediation time on 

soil–microbe interactions 

3 结论 

汪布曲高寒草甸扰损区生态修复有效遏制了高寒退化草甸的土壤退化过程。

土壤有机碳含量与含水率显著提高，同时 pH 值降低。在养分方面，同扰损区相

比，土壤氮素固持效率增强，总氮与铵态氮含量显著上升而硝态氮下降，速效钾

含量增加，磷有效性降低。微生物群落多样性显著提升，Shannon 指数和 Pielou

均匀度指数分别提高 6.5%和 7.9%，群落结构呈现明显的演替特征，并识别出各

修复阶段的指示微生物类群。同时，土壤中关键酶活性显著上升，表明微生物代

谢功能得到有效恢复。除此之外，PLS-PM 分析表明生态修复时间作为首要驱动

因子，其通过直接作用与以微生物群落结构-土壤酶活性为中介的间接路径，共

同影响土壤有机碳及养分恢复，进而揭示驱动土壤质量与微生物群落协同恢复的

关键路径。本研究证实生态修复可系统驱动土壤有机碳的显著积累，为高寒草甸

生态修复提供了理论基础。

Time

Microorganism

Enzyme 

activity

Soil properties

0.8961***

0.3436**

-0.3504

0.4403 0.1781

R²=0.967 GOF=0.60 
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