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摘　 要　 为了明确土壤微生物群落组成和结构对草原灌丛平茬处理的响应，并分析土壤微
生物群落组成、结构与土壤理化性质及地上部植物群落的关系，本研究以小叶锦鸡儿灌丛
化的退化草原为对象，对小叶锦鸡儿灌丛实施平茬处理并设置未平茬对照，处理 ３ 个月后，
对两种处理条件下灌丛间植物群落的组成和结构及土壤理化性质进行测定，并运用磷脂脂
肪酸（ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ， ＰＬＦＡ）生物标记法分析两种处理下 ０～５ 和 １５～２０ ｃｍ 土层土
壤微生物群落组成和结构。 结果显示：（１）与对照相比，平茬样方植物群落地上总生物量有
下降趋势，主要表现在褐沙蒿生物量的下降，物种数及 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数显著增加，０ ～ ５ ｃｍ 土
壤 ｐＨ 显著降低，而 １５～２０ ｃｍ 土壤全碳、全氮及碳氮比显著提高；０～５ ｃｍ 土壤总 ＰＬＦＡｓ、格
兰氏阳性菌（Ｇ＋）、格兰氏阴性菌（Ｇ－）、细菌（Ｂ）、真菌（Ｆ）以及放线菌（Ａｃｔ）ＰＬＦＡｓ 含量显
著增加，Ｇ＋ ／ Ｇ－显著降低。 （２）冗余分析结果表明，土壤 ｐＨ 与 Ｇ＋ ＰＬＦＡｓ 含量呈正相关，与
Ｇ－、Ｆ 及 Ａｃｔ ＰＬＦＡｓ 含量呈负相关；土壤全氮与 Ｇ＋、Ｇ－、Ｆ 及 Ａｃｔ ＰＬＦＡｓ 含量均呈正相关；
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与 Ｇ＋ ＰＬＦＡｓ 含量呈负相关，与 Ｇ－、Ｆ 及 Ａｃｔ ＰＬＦＡｓ 含量呈正相关；地上总生物
量与 Ｇ－、Ｆ 及 Ａｃｔ ＰＬＦＡｓ 含量呈负相关。 这些结果表明了土壤微生物群落组成和结构能够
对草原灌丛平茬处理引起的地上部植物群落及土壤环境条件的变化快速响应，对土壤健康
状况具有指示作用，可为内蒙古灌丛化草原的恢复提供科学指导。
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　 　 土壤微生物群落结构在反映植物群落动态及生

态系统过程中发挥着重要的作用（Ｃｈａｐａｒｒｏ ｅｔ ａｌ．，
２０１２）。 一方面，土壤微生物群落组成受土壤养分

及其地上部植物组成的影响。 在英格兰一系列草地

类型中，研究者发现，土壤 ｐＨ 是影响微生物群落组

成的重要因素（ｄｅ Ｖｒｉｅｓ ｅｔ ａｌ．，２０１２）；在内蒙古干旱

和半干旱生态系统中，微生物群落各组分均随土壤

全氮含量的增加而增加（Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ．，２０１５），也受植

物多样性以及地上群落生物量的影响，但对植物多

样性的响应更敏感（Ｍｉｌｃｕ ｅｔ ａｌ．，２００６）。 另一方面，
微生物群落结构特征能够很好地反映其所处生境的

特点，如较低的革兰氏阳性菌 ／革兰氏阴性菌（Ｇ＋ ／
Ｇ－）表明环境胁迫程度较低，较高的饱和脂肪酸 ／单
烯不饱和脂肪酸（ＳＡＴＦＡ ／ ＭＵＦＡ）表示土壤养分可

利用性较低，而真菌 ／细菌（Ｆ ／ Ｂ）越高表明生态系统

越稳定、持续（Ｈöｇｂｅｒｇ ｅｔ ａｌ．，２０１３；Ｂｒａｇａｚｚａ ｅｔ ａｌ．，
２０１５）。 因此，及时了解土壤微生物群落组成和结

构变化，以及与地上部植物群落或土壤理化性质之

间的关系，对群落动态的预测及生态系统监测均具

有重要的生态学意义（ｖａｎ ｄｅｒ Ｈｅｉｊｄｅｎ ｅｔ ａｌ．，２００７）。
在过去的几十年中，全球气候变化和不合理的

土地利用（例如过度放牧）造成的灌木入侵已成为

干旱和半干旱区草原的主要生态问题之一（Ｚｈｏｕ ｅｔ
ａｌ．，２０１７）。 内蒙古典型草原作为我国北方重要的

生态屏障，具有重要的经济及生态价值（Ｋａｎｇ ｅｔ ａｌ．，
２００７）。 然而，由于不合理的利用，该区域灌丛化草

地面积已达 ５． １ × １０６ ｈｍ２，占该区域草原面积的

１５．８％（Ｐｅｎｇ ｅｔ ａｌ．，２０１３）。 作为草地管理的主要方

式之一，对灌木平茬可通过抑制灌木生长来促进原

生群落草本植物的生长，进而对植物群落结构及土

壤性质产生影响。 如对柠条锦鸡儿（Ｃａｒａｇａｎａ ｋｏｒ⁃

ｓｈｉｎｓｋｉｉ）灌丛平茬处理后，灌丛下草地群落的物种丰

富度、均匀度以及高度、盖度均较未平茬处理群落有

所提高，灌丛间土壤养分、含水量增加，土壤 ｐＨ 值

降低（于文涛，２０１６；周静静等，２０１７）；小叶锦鸡儿

（Ｃａｒａｇａｎａ ｍｉｃｒｏｐｈｙｌｌａ）灌丛平茬处理与未平茬处理

相比，灌丛间草地群落竞争格局减弱，表现为中性种

间关系的物种对比例增加（丁新峰等，２０１９）。 这些

影响势必对土壤微生物的组成和结构产生影响。 然

而，目前关于小叶锦鸡儿灌木平茬处理如何影响灌

丛化草原地下部微生物群落的组成和结构，以及这

些影响与地上部植物群落和土壤理化性质的关系很

少被关注（张强，２０１１），从而限制了我们对该区域

小叶锦鸡儿灌木平茬的生态效应的合理评估。
本研究在内蒙古锡林郭勒盟正蓝旗选择一处小

叶锦鸡儿灌从化草地，并选择地形、坡度以及小叶锦

鸡儿灌丛盖度相对一致的区域，实施平茬处理并设

置未平茬作为对照，分析小叶锦鸡儿平茬与否对灌

丛间地下部微生物群落的影响。 基于已有研究结

果，相对于未平茬处理，对小叶锦鸡儿实施平茬处

理，可提高其邻居草本群落的养分，降低土壤 ｐＨ，提
高地上部群落的物种多样性等（于文涛，２０１６；丁新

峰等，２０１９），本研究就平茬处理与未平茬对照处理

下地下部土壤微生物组成和结构特征，提出如下假

设：与对照处理相比，小叶锦鸡儿灌丛平茬（１）可提

高灌丛间草本群落地下部微生物的 ＰＬＦＡｓ 含量；
（２）可降低微生物群落 Ｇ＋ ／ Ｇ－、ＳＡＴＦＡ ／ ＭＵＦＡ，即可

改善土壤营养状况。

１　 研究地区与研究方法

１􀆰 １　 研究区概况

研究地点位于内蒙古自治区锡林郭勒盟正蓝旗
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以北４０ ｋｍ一处小叶锦鸡儿灌丛化草地样地内

（４２°２６′Ｎ，１１６°００′Ｅ，海拔 １３５０ ｍ）。 该区域属典型

中温带半干旱大陆性气候，年平均气温 １．５ ℃，最低

月（１ 月）平均气温－２１ ℃，最高月（７ 月）平均气温

２４．３ ℃，年平均降水 ３５０ ｍｍ 左右，多集中在 ６—８
月，年蒸发量 １９５０ ｍｍ，年平均日照时数约为 ３０５０
ｈ，无霜期 １１０ ｄ 左右。 该样地原生植被以多年生禾

草为主，近几十年，由于过度放牧干扰，小叶锦鸡儿

种群得以迅速扩张，形成了以小叶锦鸡儿占优势的

斑块状景观。 目前，小叶锦鸡儿在群落中的盖度约

６０％，灌丛冠幅（３．２６±０．１５） ｍ，最大冠幅可达 ８．５ ｍ。
１􀆰 ２　 平茬处理

在研究样地内，选择地形、坡度以及小叶锦鸡儿

灌丛盖度相对一致的区域，设置 ９ 个 ５０ ｍ×５０ ｍ 样

区，样区分布见丁新峰等（２０１９）。 于 ２０１７ 年 ５ 月

２４ 日，采用割灌机（东御动力 ２３０，Ｇｅｒｍａｎｙ）对其中

６ 个样区中小叶锦鸡儿灌丛进行平茬，留茬高度 ７
ｃｍ，割下部分随机散落在原地；另外 ３ 个样区作为

对照，未进行任何处理。
１􀆰 ３　 群落调查及土壤采集

２０１７ 年 ８ 月 １０ 日，在各个样区内（３ 个对照和

６ 个平茬处理）选定与平均冠幅接近的 １ 株小叶锦

鸡儿灌丛，并设置取样位置处理，即在灌丛边缘同一

方向不同距离（０．５、２．５ ｍ 处）分别设置 ０．５ ｍ×０．５ ｍ
样方，统计样方内所有物种及其密度，并将样方内植

物齐地面剪下，以种为单位分别装袋，１０５ ℃杀青 ２
ｈ、６５ ℃烘干至恒重，测定地上部生物量。 同时按照

五点法，利用内径 ２０ ｍｍ 的土钻分别采集各样方内

０～５ ｃｍ 以及 １５ ～ ２０ ｃｍ 土壤样品。 每份土壤样品

分为两部分，一部分保存于－８０ ℃冰箱内，用于土壤

微生物的测定；另一部分，风干后过筛用于土壤理化

性质的测定。
１􀆰 ４　 测定方法

１􀆰 ４􀆰 １　 土壤理化性质的测定　 土壤全碳和全氮含

量利用元素分析仪 ｖａｒｉｏ ＥＬ ｃｕｂｅ（Ｅｌｅｍｅｎｔｅｒ，Ｇｅｒｍａ⁃
ｎｙ）测定，并计算土壤 Ｃ ／ Ｎ；土壤 ｐＨ 利用 ＳＴＡＲＴＥＲ
３１００ ｐＨ 计测定，水土比为 ２．５ ∶ １。
１􀆰 ４􀆰 ２　 土壤微生物的测定 　 采用磷脂脂肪酸

（ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ， ＰＬＦＡ ） 温 和 甲 酯 化 法

（Ｚｅｌｌｅｓ， １９９９） 和气质联用色谱分析仪 （ Ａｇｉｌｅｎｔ
７８９０ＧＣ，５９７５ＭＳＤ）进行土壤微生物生物标记分离。
依据已有文献对含量高于 １％ 的 ＰＬＦＡｓ 按细菌

（Ｂ）、格兰氏阳性菌（Ｇ＋）、格兰氏阴性菌（Ｇ－）、真菌

（Ｆ）、放线菌（Ａｃｔ） 类群进行鉴定，按饱和脂肪酸

（ｓａｔｕｒａｔｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ，ＳＡＴＦＡ）和单烯不饱和脂肪酸

（ｍｏｎｏｕｎｓａｔｕｒａｔｅｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ，ＭＵＦＡ）进行类型划分；
并计算微生物 Ｇ＋ ／ Ｇ－，Ｆ ／ Ｂ，ＳＡＴＦＡ ／ ＭＵＦＡ（ｖａｎ ｄｅｒ
Ｈｅｉｊｄｅｎ ｅｔ ａｌ．， ２００７； Ｈｕ ｅｔ ａｌ．， ２０１４； Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ．，
２０１５；Ｚｈｏｕ ｅｔ ａｌ．，２０１５；Ｃｈａｎｇ ｅｔ ａｌ．，２０１７； Ｚｈｏｕ ｅｔ
ａｌ．，２０１７）。
１􀆰 ５　 数据分析

１􀆰 ５􀆰 １　 ＰＬＦＡ 含量计算

ＰＬＦＡ （ ｎｍｏｌ · ｇ－１ ＤＷ） ＝ （ ＰＰＬＦＡ × Ｓ × Ｖ ） ／
（ＰＯＳＴＤ×Ｄ×Ｒ×Ｗ×Ｍ）
式中，ＰＰＬＦＡ 和 ＰＯＳＴＤ 分别是样品和标准物质的

峰值面积，Ｓ 为内标标准物质的浓度（ｎｇ·μＬ－１），Ｄ
为稀释倍数，Ｒ 为分取倍数，Ｖ 为样品的测定体积

（μＬ），Ｗ 为土壤干重（ｇ ＤＷ），Ｍ 为对应的 ＰＬＦＡ 的

相对分子质量。
１􀆰 ５􀆰 ２　 植物群落多样性计算　 （１）Ｍａｒｇａｌｅｆ 丰富度

指数（Ｍａ）：Ｍａ＝（Ｓ－１） ／ ｌｎＮ
（２）Ｓｈａｎｎｏｎ 指数（Ｈ）：

Ｈ ＝－ ∑
Ｓ

ｉ ＝ １
Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉ

（３）Ｐｉｅｌｏｕ 均匀度指数（Ｊｅ）：
Ｊｅ ＝Ｈ ／ ｌｎＳ

式中，Ｓ 为群落中植物物种数量，Ｎ 为群落中全部植

物物种的总密度，Ｐ ｉ为第 ｉ 个植物物种在群落中的

相对密度，即 Ｎｉ ／ Ｎ，Ｎｉ 为第 ｉ 个植物物种在群落中

的密度。
１􀆰 ５􀆰 ３ 　 统计分析 　 首先，采用双因素方差分析

（ＳＰＳＳ ２２．０）来检测平茬处理、取样位置对地上部植

物群落、土壤理化性质及微生物群落各个观测指标

的影响，结果发现取样位置、取样位置与平茬处理交

互作用对各观测指标均无显著影响，因此，采用独立

样本 ｔ 检验来分析平茬与对照处理间各个观测指标

平均值的差异显著性；其次，利用冗余分析（ ｒｅｄｕｎ⁃
ｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ）对土壤微生物特征与环境因子

间的关系进行分析（Ｃａｎｏｃｏ ｆｏｒ Ｗｉｎｄｏｗｓ ４．５）。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 平茬处理对植物群落组成及结构的影响

相对于对照处理，平茬处理样区内植物群落

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数显著增加，Ｍａｒｇａｌｅｆ 丰富度指数、Ｐｉｅｌｏｕ
均匀度指数无显著变化（表 １）；群落内物种数有所

增加，新增物种包括多年生禾草华灰早熟禾、羊草以

３９２３郝　 广等：平茬对小叶锦鸡儿灌丛化草原土壤微生物群落的影响



表 １　 不同处理条件下植物群落多样性指数
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｃｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔ⁃
ｍｅｎｔｓ
处理 Ｍａｒｇａｌｅｆ

丰富度指数
Ｓｈａｎｎｏｎ
指数

Ｐｉｅｌｏｕ
均匀度指数

对照 ０．８９±０．１０ １．０１±０．０７ ０．８０±０．０４
平茬 ０．９９±０．０７ １．２９±０．０４∗ ０．８９±０．０２
∗表示该平均值与对照平均值在 ０．０５ 水平下显著差异。

表 ２　 不同处理条件下植物群落的组成及生物量
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｌａｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｂｉｏｍａｓｓ ｕｎｄｅｒ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
植物
功能群

物种 生物量（ｇ·ｍ－２）
对照 平茬

多年生
禾草

冰草
Ａｇｒｏｐｙｒｏｎ ｃｒｉｓｔａｔｕｍ

５９．４３±４１．６１ ４２．８２±１８．０２

糙隐子草
Ｃｌｅｉｓｔｏｇｅｎｅｓ ｓｑｕａｒｒｏｓａ

０．１７±０．１７ １．８９±０．７８

华灰早熟禾
Ｐｏａ ｓｉｎｏｇｌａｕｃａ

－ ２．８６±１．８５

羊草
Ｌｅｙｍｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

－ ０．５５±０．５５

多年生
杂类草

黄囊苔草
Ｃａｒｅｘ ｋｏｒｓｈｉｎｓｋｙｉ

０．８０±０．７８ ０．２１±０．１２

地梢瓜
Ｃｙｎａｎｃｈｕｍ ｔｈｅｓｉｏｉｄｅｓ

０．６６±０．４３ ０．０３±０．０２

扁蓿豆
Ｍｅｌｉｓｓｉｌｕｓ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｓ

１．７２±１．３７ ０．５９±０．４０

野葱
Ａｌｌｉｕｍ ｃｈｒｙｓａｎｔｈｕｍ

－ ０．０１±０．０１

半灌木 冷蒿
Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｆｒｉｇｉｄａ

６．０３±４．４６ １．４９±０．７０

褐沙蒿
Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｉｎｔｒａｍｏｎｇｏｌｉｃａ

３８．９４±２４．８９ ０．０６±０．０５

一二年
生草本

黄蒿
Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｓｃｏｐａｒｉａ

２３．６６±１４．９２ ２５．６７±９．７５

总生物量 １３１．４２±３２．３６ ７８．３４±２０．３１

及多年生杂类草野葱；但植物群落生物量有下降趋

势，主要是褐沙蒿生物量的显著下降（表 ２）。

２􀆰 ２　 平茬处理对不同深度土壤理化性质的影响

不同深度的土壤理化性质对平茬处理的响应不

同。 其中，０～５ ｃｍ 层土壤全碳、全氮以及碳氮比在

平茬与对照处理间均无显著差异，土壤 ｐＨ 值在平

茬处理组显著低于对照组；１５ ～ ２０ ｃｍ 土壤中全碳、
全氮以及碳氮比在平茬处理组均显著高于对照组

（Ｐ＜０．０１）（表 ３）。
２􀆰 ３　 平茬处理对土壤微生物组成及结构的影响

在所有土壤样品中，含量大于 １％的 ＰＬＦＡｓ 共

有 １９ 种，主要集中在 Ｃ１４ ～ Ｃ１９范围内，占总含量的

８７．６％。 与对照相比，在 ０ ～ ５ ｃｍ 层土壤总（Ｔｏｔａｌ）
ＰＬＦＡｓ、细菌（Ｂ） ＰＬＦＡｓ、真菌（Ｆ） ＰＬＦＡｓ、革兰氏阳

性（Ｇ＋）ＰＬＦＡｓ、革兰氏阴性（Ｇ－）ＰＬＦＡｓ 以及放线菌

（Ａｃｔ）ＰＬＦＡｓ 的含量在平茬处理条件下均显著增加

（Ｐ＜０．０５）；而在 １５～２０ ｃｍ 土壤层，仅 Ａｃｔ ＰＬＦＡｓ 的

含量在平茬处理条件下显著增加（Ｐ＜０．０５）（图 １）。
对于微生物群落结构，仅土壤 ０ ～ ５ ｃｍ 处 Ｇ＋ ／ Ｇ－ 在

两种处理间差异显著，表现为平茬处理条件下显著

低于对照处理（Ｐ＜０．０１）；Ｆ ／ Ｂ 及 ＳＡＴＦＡ ／ ＭＵＦＡ 在

两种处理间均无显著差异（表 ４）。
　 　 革兰氏阳性菌和真菌的相对含量在土壤微生物

中占比较高。 与对照相比，平茬处理后革兰氏阳性

菌的相对丰度在 ０ ～ ５ ｃｍ 土壤层有下降趋势，在
１５～２０ ｃｍ层有上升趋势；革兰氏阴性菌的相对丰度

在 ０～ ５ 与 １５ ～ ２０ ｃｍ 层均高于对照，且在 ０ ～ ５ ｃｍ
层差异显著（Ｐ＜０．０５）；真菌的相对丰度在 ０ ～ ５ 与

１５～２０ ｃｍ 层均呈现下降趋势；放线菌则均表现为上

升趋势（图 ２）。

表 ３　 不同处理条件下土壤理化性质的独立样本 ｔ 检验结果
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｓａｍｐｌｅｓ ｔ ｔｅｓｔ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
变量 深度 ０～５ ｃｍ

对照 平茬 Ｐ 值

深度 １５～２０ ｃｍ
对照 平茬 Ｐ 值

土壤全碳（ｇ·ｋｇ－１） ６．１７±２．２７ ６．２７±０．２２ ０．９６７ １．５２±０．１０ ４．７９±０．７６ ０．００１
土壤全氮（ｇ·ｋｇ－１） ０．７２±０．２２ ０．７４±０．０４ ０．９２９ ０．２３±０．０２ ０．５４±０．０７ ０．００８
碳氮比 ８．３７±０．３６ ８．４９±０．２１ ０．７５５ ６．６６±０．４０ ８．６８±０．２４ ＜０．００１
土壤 ｐＨ ７．０１±０．０３ ６．８５±０．０４ ０．００８ ７．３４±０．１５ ７．２９±０．０８ ０．７８７
数据为平均值±标准误。

表 ４　 不同处理条件下土壤微生物群落结构特征
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

深度 ０～５ ｃｍ
对照 平茬

深度 １５～２０ ｃｍ
对照 平茬

革兰氏阳性菌 ／ 革兰氏阴性菌 Ｇ＋ ／ Ｇ－ ３．９４±０．１３ ２．９９±０．２０∗ ４．０４±０．２７ ３．９７±０．１８
真菌 ／ 细菌 Ｆ ／ Ｂ ０．２７±０．０１ ０．２５±０．０１ ０．２３±０．０４ ０．２１±０．０２
饱和脂肪酸 ／ 单一不饱和脂肪酸 ＳＡＴＦＡ ／ ＭＵＦＡ ２．１５±０．０７ １．９８±０．１０ ２．９７±０．４５ ２．８５±０．１９
数据为平均值±标准误。 ∗表示该平均值与对照平均值在 ０．０５ 水平下显著差异。
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图 １　 不同处理条件下土壤总磷脂脂肪酸（Ｔｏｔａｌ）、细菌（Ｂ）、真菌（Ｆ）、革兰氏阳性菌（Ｇ＋）、革兰氏阴性菌（Ｇ－）和放线菌
（Ａｃｔ）含量
Ｆｉｇ．１　 Ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ＰＬＦＡｓ ｆｏｒ ｔｏｔａｌ， ｂａｃｔｅｒｉａ （Ｂ）， Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ （Ｇ＋）， Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ （Ｇ－）， ｆｕｎｇｉ （Ｆ） ａｎｄ ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅ⁃
ｔｅｓ （Ａｃｔ） ｉｎ ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ
∗，Ｐ＜０．０５；∗∗，Ｐ＜０．０１。

图 ２　 不同处理条件下微生物类群的相对丰度（ｍｏｌ％）
Ｆｉｇ．２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ （ｍｏｌ％） ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ
ｇｒｏｕｐｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２􀆰 ４　 微生物群落组成和结构变化的驱动因素

冗余分析结果表明，土壤理化性质、地上植物群

落组成和结构在第一轴解释了微生物群落组成和结

构总变异的 ４７． ８％，在第二轴解释了总变异的

２４．８％，表明环境因子对微生物群落组成和结构具

有显著影响。 其中，土壤 ｐＨ、土壤全氮分别解释了

总变异的 ２５％和 ９％，两个因子均与 Ｇ＋呈正相关关

系，与 Ｇ－、Ｆ 和 Ａｃｔ 呈负相关关系；Ｓｈａｎｎｏｎ 指数解释
了总变异的 １０％，其与 Ｇ＋呈负相关关系，与 Ｇ－、Ｆ 和

Ａｃｔ 呈正相关关系；地上总生物量解释了总变异的

８％，其与 Ｇ－、Ｆ 和 Ａｃｔ 呈负相关关系（图 ３，表 ５）。

表 ５　 解释土壤微生物组成和结构总变异的主要环境因子
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｍａｉｎ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｎｇ ｔｏ ｖａｒｉａ⁃
ｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
环境因子 对总变异的贡献（％）

土壤 ｐＨ ２５
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 １０
土壤全氮 ９
地上总生物量 ８

图 ３　 土壤微生物群落特征与环境因子的冗余分析
Ｆｉｇ． ３ 　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｂｙ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ
ａｎａｌｙｓｉｓ （ＲＤＡ）

３　 讨　 论

土壤微生物在土壤形成、生态系统生物地球化

学循环等方面发挥着重要作用（Ｄｅｌｇａｄｏ⁃Ｂａｑｕｅｒｉｚｏ ｅｔ
ａｌ．，２０１６）。 在小叶锦鸡儿平茬处理条件下，土壤总

ＰＬＦＡｓ 及各类群（Ｇ＋、Ｇ－、Ｆ 及 Ａｃｔ）ＰＬＦＡｓ 含量均高

于对照（图 １），微生物群落对平茬处理的响应同时

受到地上部植物群落特征和土壤理化性质的影响。
首先，平茬处理后，半灌木褐沙蒿生物量急剧下降

（下降 ９９．８％），而生长较慢的多年生禾草占据其空

余生态位，群落多样性增加，这可为微生物的生长提

供更多样的生长环境，增加微生物的多样性（Ｕｓｈｉｏ
ｅｔ ａｌ．，２０１３；Ｅｉｓｅｎｈａｕｅｒ，２０１６）。 本研究发现，Ｓｈａｎ⁃
ｎｏｎ 指数与 Ｇ－、Ｆ 和 Ａｃｔ 呈正相关关系。 相似的结

果在其他研究中也有发现，如 Ｍｉｌｃｕ 等（２００６）在人

工控制条件下研究了土壤微生物对地上植物物种及

５９２３郝　 广等：平茬对小叶锦鸡儿灌丛化草原土壤微生物群落的影响



功能群多样性的响应，发现微生物群落对地上植物

多样性的响应比对生物量的响应更敏感。 这主要归

因于植物多样性的增加使得植物凋落物和根系分泌

物的生化组成增加，从而提高了进入分解系统的资

源的质量，这不仅有利于提高土壤微生物的多样性，
改变微生物的群落组成和结构，而且还会影响微生

物的活性，如土壤微生物生物量、呼吸等（Ｍｉｌｃｕ ｅｔ
ａｌ．，２００６；Ｎｉｌｓｓｏｎ ｅｔ ａｌ．，２００８）。 其次，小叶锦鸡儿灌

丛平茬处理后，草本植物增加，将减少植物蒸腾作

用，增加根系蓄水能力，使得土壤含水量增加，从而

使得土壤 ｐＨ 下降，在干旱半干旱草原区主要表现

为 ｐＨ 从碱性向中性移动 （于文涛，２０１６）。 基于

ＲＤＡ 结果，土壤 ｐＨ 能解释微生物群落组成和结构

总变异的 ２５％，且与多个指标间表现为负相关关

系，即 ｐＨ 的降低（趋向中性）有利于微生物的生长

（表 ３）。 土壤 ｐＨ 在决定土壤微生物群落组成中起

主导作用在很多研究中都有发现（Ａｃｏｓｔａ⁃Ｍａｒｔíｎｅｚ ｅｔ
ａｌ．，２０００；Ｈöｇｂｅｒｇ ｅｔ ａｌ．，２００７），如 Ａｃｏｓｔａ⁃Ｍａｒｔíｎｅｚ 等
（２０００）在研究北美农业生态系统时发现，较高（偏
碱性）的土壤 ｐＨ 能降低土壤微生物生物量。 土壤

ｐＨ 可反映多种化学反应的累积效应（Ｌａｕｂｅｒ ｅｔ ａｌ．，
２００８），如 ｐＨ 的降低会促进碱解氮、速效磷、速效钾

等物质形成（刘娜娜等，２０１４）；提高土壤各类养分

含量（于文涛，２０１６）；土壤 ｐＨ 能够改变许多化合物

的溶解度，改善植物的根系以及提高土壤酶活性

（Ａｃｏｓｔａ⁃Ｍａｒｔíｎｅｚ ｅｔ ａｌ．，２０００），因此，其对微生物的

影响也是多方面的。 另外，ＲＤＡ 结果显示土壤全氮

能解释微生物群落总变异的 ９％，且土壤全氮含量

与土壤微生物 ＰＬＦＡｓ 含量呈正相关关系（图 ３，表
５），与已有研究结果一致（Ｍｉｔｃｈｅｌｌ ｅｔ ａｌ．，２０１２）。

微生物群落结构能够很好地反映土壤环境的胁

迫程度、资源可利用性（Ｚｅｌｌｅｓ ｅｔ ａｌ．，１９９５；Ｄｊｕｋｉｃ ｅｔ
ａｌ．，２０１３）。 ＳＡＴＦＡ ／ ＭＵＦＡ 可反映微生物在应对环

境胁迫下的适应策略，经常被用来作为土壤养分可

利用性的重要指示（Ｚｅｌｌｅｓ ｅｔ ａｌ．，１９９５）。 其中 ＳＡＴ⁃
ＦＡ ／ ＭＵＦＡ＞ １ 表 示 土 壤 养 分 的 可 利 用 率 较 低

（Ｃａｒｒａｓｃｏ ｅｔ ａｌ．，２０１０），与 １ 偏离越远则土壤养分可

利用率越低。 本实验研究区 ＳＡＴＦＡ ／ ＭＵＦＡ 均高于

１，范围在 １．９８ ～ ２．９７，表明该生态系统中土壤养分

的可利用率非常低。 与对照相比，平茬处理条件下，
灌丛间 ０ ～ ５、１５ ～ ２０ ｃｍ 土壤层 ＳＡＴＦＡ ／ ＭＵＦＡ 存在

下降趋势，表明平茬处理后生境环境胁迫程度降低，
土壤养分的可利用率增加，这与小叶锦鸡儿灌丛平

茬后，截留作用减弱，资源岛内表层土壤向四周扩散

有关。 另外，有研究表明，Ｇ－ 更倾向于将植物枯落

物、植物根以及真菌分泌物作为碳源，即适应资源相

对丰富的环境（Ｍａｎｚｏｎｉ ｅｔ ａｌ．，２０１２），在营养较丰富

的环境中， Ｇ－ 比 Ｇ＋ 生长更迅速 （ Ｄｊｕｋｉｃ ｅｔ ａｌ．，
２０１３）。 本研究发现，平茬处理后，０ ～ ５ ｃｍ 土层中

Ｇ－的相对含量显著增加而 Ｇ＋的相对含量显著降低，
为平茬处理能改善土壤环境提供了直接证据。 此

外，ＲＤＡ 结果显示土壤理化性质与 Ｇ＋ ／ Ｇ－、ＳＡＴＦＡ ／
ＭＵＦＡ 相关性显著，表明即使短期处理导致的土壤

环境波动，Ｇ＋ ／ Ｇ－、ＳＡＴＦＡ ／ ＭＵＦＡ 也能快速做出反

应。 以上结果为 Ｇ＋ ／ Ｇ－、ＳＡＴＦＡ ／ ＭＵＦＡ 能对短期环

境变化迅速响应提供了实验证据。

４　 结　 论

灌丛间土壤微生物 ＰＬＦＡｓ 含量在小叶锦鸡儿

灌丛平茬后显著增加，同时微生物群落组成和结构

能够对平茬处理引起的地上部植物群落及土壤环境

条件的变化进行快速响应，对土壤环境的胁迫程度、
资源可利用性具有指示作用，这些结果为人为干扰

可加速小叶锦鸡儿灌丛化草原向典型草原恢复提供

了实验证据。
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