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摘要:高寒草地沙化是青藏高原生态安全的严峻威胁,研究沙化过程中土壤碳氮和微生物变化有助于揭示

驱动高寒草地沙化演替的生物学机制。以川西北沙化高寒草地为研究对象,分析了未沙化、轻度沙化、中
度沙化和重度沙化程度下土壤碳氮、酶活性以及细菌多样性的变化。结果表明:中度和重度沙化显著降低

了土壤有机碳、溶解性有机碳、微生物量碳、全氮、可溶解性总氮、可溶解性有机氮、微生物量氮、硝态氮和

铵态氮含量(P<0.05),但轻度沙化下的土壤有机碳、微生物量碳、硝态氮和铵态氮含量没有显著变化;土
壤β-葡萄糖苷酶、蔗糖酶、几丁质酶、脲酶和过氧化物酶活性通常随沙化的加剧而降低,下降速率最大的阶

段出现在轻度沙化向中度沙化过渡的阶段;土壤细菌多样性随着沙化的加剧先增加后降低,最高细菌多样

性出现在轻度沙化阶段,但不同沙化程度下土壤细菌群落结构并无显著差异。冗余分析表明,土壤碳、氮、

酶活性与细菌多样性呈正相关关系;主成分分析表明,土壤有机碳、微生物量氮、过氧化物酶和几丁质酶对

土壤优势菌的影响最大。因此,在轻度沙化阶段及时采取治理措施更能有效阻止土壤性质的恶化,在沙化

土壤恢复过程中还需要关注少数菌群的重建作用。
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Abstract:AlpinegrasslanddesertificationisaseriousthreattotheecologicalsecurityoftheTibetanPlateau.
Studyingthevariationsinsoilcarbon,nitrogenandmicroorganismsduringdesertificationprocessesishelpful
torevealthebiologicalmechanismdrivingthedesertificationofalpinegrassland.Inthisstudy,thevariations
ofsoilcarbonandnitrogen,enzymeactivity,andbacterialcommunitydiversityundertheconditionsofnon-desertifi-
cation,lightdesertification,mediumdesertificationandheavydesertificationwereanalyzed.Theresultsshowedthat
themediumandheavydesertificationdecreasedsoilorganiccarbon,dissolvedorganiccarbon,microbialbiomass
carbon,totalnitrogen,solubletotalnitrogen,solubleorganicnitrogen,microbialbiomassnitrogen,nitrate
nitrogenandammoniumnitrogen;whilelightdesertificationhadnosignificantimpactsonsoilorganiccar-
bon,microbialbiomassnitrogen,nitratenitrogenandammoniumnitrogen.Theβ-D-Glucosidase,Sucrase,

Chitinase,UreaseandPeroxidaseactivitiesdecreasedwiththeincreasingdesertification,andthemostdrastic
declineoccurredatthestagefromlighttomediumdesertification.Soilbacterialdiversityincreasedunder
lightdesertification,andthendecreasedundermediumandheavydesertification,buttherewasnosignificant
differenceinsoilbacterialcommunitystructureunderdifferentdegreesofdesertification.RDAshowedthat
therewasasignificantpositivecorrelationbetweensoilenzymeactivityandbacterialdiversity.PCAshowed
thatsoilorganiccarbon,microbialbiomassnitrogen,peroxidase,andchitinasehadgreatimpactondominant
bacteriaspecies.Therefore,theprotectionmeasurestakenatthelightdesertificationstagecouldeffectively



preventsoilattributesfrombecomingamoresevereconditioninalpinegrassland,inaddition,theroleofkey
bacterialcommunitiesalsoshouldbeconcernedduringtherestoreprocessofdesertificatedsoil.
Keywords:grasslanddesertification;soilcarbonandnitrogen;soilbacteria;bacterialcommunitydiversity;
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  在气候及人类活动的影响下,草地沙化已经成为

世界上多数干旱半干旱地区及部分半湿润地区最严

重的环境问题之一[1],引起了全球的广泛关注。草地

沙化不仅损害草地植物群落结构及其生产力[2],而且

对土壤生态过程也造成极大的影响,进而致使生态系

统结构紊乱、功能丧失。草地沙化对土壤的影响已日

益受到重视,但现有的研究重点在于草地沙化对土壤

碳、氮储量变化的影响[1-2],对土壤碳氮关联的生物地

球化学循环起主要作用的土壤酶和土壤微生物的研

究却不足。土壤酶是碳氮循环的重要参与者[3],能够

促进土壤有机质转化,将其分解为植物可利用的矿质

元素,也能够促进土壤氮素的氨化和硝化作用,维持

着土壤氮素的有效性[4]。土壤细菌是微生物中含量

最多、丰富度最高的类群,能够有效促进有机质分解

和营养物质释放[5]。土壤酶活性与细菌多样性对环

境变化敏感,它们是认识外界环境变化作用下土壤碳

氮循环过程的重要窗口[5-6],因此,研究不同沙化程度

下土壤酶活性、细菌多样性与碳氮的关系有助于揭示

沙化过程的生物学机制,从而为沙化草地的恢复和重

建提供科学依据。当前我国草地沙化生态过程的研

究集中在北方干旱、半干旱区域[5,7],对青藏高原草

地沙化影响土壤碳氮生物过程的认识尚不明确,特别

是不同沙化程度对土壤酶活性与土壤中细菌多样性

的影响明显不足。
青藏高原不仅是中国最大的高原,也是世界上平

均海拔最高的高原,广泛分布着高寒草地。近年来沙

化引起了青藏高寒草地持续退化和生产力的不断下

降[8],目前已有学者就沙化对高寒草地土壤结构和水

分渗透等物理属性[8-9]以及土壤养分有效性开展了研

究[10],但鲜有针对沙化影响青藏高原高寒草地土壤

微生物属性的报道。川西北高寒草地位于青藏高原

东缘,是我国长江、黄河两大水系的重要水源涵养区,
也是我国五大牧区之一,在国家生态安全和区域发展

格局中地位十分重要[6]。由于受到超载放牧以及气

候变化的影响[11],川西北高寒草地退化明显,出现了

连片的沙化土壤。该地区2009年的沙化面积已有

82.19万hm2,预计2020年沙化面积将达到95.38万

hm2[12]。川西北草地沙化将直接威胁到黄河、长江两

大河流的生态安全和区域可持续发展[13],而且该地

区属于生态脆弱地带,沙化一旦扩大将难以逆转。基

于此,本文通过野外调查,利用空间代替时间的方法,

采集不同沙化程度的土壤,分析有机碳、全氮、可溶性

碳氮、微生物生物量碳氮等指标以及参与碳氮转化的

土壤酶活性和细菌多样性,以期揭示沙化对高寒草地

土壤碳氮的变化,并从土壤酶活性与细菌多样性角度

解析沙化的生物学机制,为青藏高原沙化高寒草地的

恢复和重建提供科学依据。

1 材料与方法
1.1 研究区概况

研究区地处青藏高原的东部,位于四川省阿坝藏

族羌族自治州若尔盖唐克乡境内,地理坐标为33°19'
N,102°60'E,海拔3490m,气候属于大陆性高原寒

温带季风气候。年均降水量为791.95mm,降水主要

集中在5—10月,年均气温为1.1℃,昼夜温差较大,最
冷月平均气温-10.3℃,最热月平均气温10.9℃,极端

最低气温-36℃,年均积雪期为76天,无绝对的无霜

期,日照充足,太阳辐射强,年均日照时间2158.7h,
太阳辐射年总量为6194MJ/m2[10]。土壤类型以高

寒草甸土为主,土地沙化呈扩大趋势[12]。

1.2 样品采集

2019年8月对研究区进行实地调查,选择有连

续沙化梯度的高寒草地进行采样。高寒草地面积约

为4hm2,其中约有20%发生了沙化。参考向舒阳

等[6]对沙化草地的划分标准,根据草地盖度的不同,
将其 划 分 为 未 沙 化 草 地(ND,non-desertification
grassland,植物盖度90%)、轻度沙化草地(LD,light
desertificationgrassland,植物盖度70%)、中度沙化

草地(MD,mediumdesertificationgrassland,植物盖

度45%)和严重沙化草地(HD,heavydesertification
grassland,植物盖度10%)(图1)。不同沙化程度的

样地相距10~20m,在不同沙化样地里,随机设置4
个1m×1m的大样方,在4个大样方内,随机选取4
个20cm×20cm的小样方,割去地表植被后,用小

土铲挖取20cm的土壤剖面样品,手工挑出可见杂物

与植物根系后,置于便携式冰箱内带回实验室。过2
mm土筛处理后的土壤样品分成2份:一份放于冰箱

4℃冷藏,用于测定土壤微生物生物量碳(MBC)和氮

(MBN)、土壤酶活性以及细菌多样性分析;另一份土

壤风干处理,用于测定土壤有机碳(SOC)、溶解性有

机碳(DOC)、全氮(STN)、可溶解性总氮(DTN)、硝
态氮(NO3--N)以及铵态氮(NH4+-N)含量。
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图1 不同沙化程度的高寒草地

1.3 测定方法

1.3.1 土壤碳氮及酶活性分析 MBC、MBN采用氯

仿熏蒸法[10]测定;SOC、DOC、STN、NO3--N以及

NH4+ -N 分 别 采 用 重 铬 酸 钾 - 外 加 热 法[10]、

TOC5000仪[14]、凯氏定氮法[11]、KCl浸提-流动分

析仪[15]测定;土壤蔗糖酶(saccharase)、脲酶(ure-
ase)、几丁质酶(chitinase)、过氧化物酶(peroxidase)
和β-葡萄糖苷酶活性(β-D-Glucosidase)利用ELISA
试剂盒(上海酶联生物科技有限)测定[14]。

1.3.2 土壤细菌测定分析 提取土壤样品的DNA,
并进行16SrDNAPCR扩增;采用QIIME软件对数

据进行质控,并进行各样品细菌多样性及各组间多样

性比较分析;用UPARSE软件进行OTU聚类;采用

otutab—norm算法(USEARCHv10)对 OTU 丰度

表格进行均一化处理;并对OTUs进行分类,得到样

本中门和属水平上的微生物种类与丰度;采用R语

言metastat进行各组间细菌差异物种比较分析。用

Observedspecies、Chao1、Shannon以及 PD Whole
Tree指数来评估样本的物种多样性,其中Observed
species数值越高,表明样品物种丰富度越高,Chao1
指数用来估计物种总数,Shannon和PDWholeTree
指数可以看出各组样本的复杂情况。

1.4 数据分析

采用MicrosoftExcel2016对测样原始数据进行

整理汇总,利用SPSS21.0对土壤碳氮与酶活性进行

方差分析,并采用最小显著性差异法(leastsignifi-
cantdifference)法 进 行 显 著 性 检 验;微 生 物 使 用

Vsearch软件,根据97%的相似度进行OTU(opera-
tionaltaxonomicunit)聚类,采用otutab—norm 算

法(USEARCHv10)对 OTU丰度表格进行均一化

处理。采用主坐标分析法(principalcoordinateanal-
ysis,PCoA)比较微生物群落的差异;微生物多样性

和优势菌与土壤因子间的关系分别做冗余分析(re-
dundancyanalysis,RDA)和主 成 分 分 析(principal

componentanalysis,PCA)。

2 结果与分析
2.1 沙化对土壤碳及酶活性的影响

2.1.1 沙化对土壤碳氮的影响 由图2可知,沙化

导致 了 土 壤 SOC、DOC、MBC、STN、DTN、SON、

NH4+—N、NO3-—N和 MBN不同程度的下降。与

未沙化相比,轻度沙化显著降低了土壤DOC、DTN、

DON、NO3-—N和 MBN含量,中度沙化和重度沙

化显著降低了所有碳氮指标,其中SOC与 MBN下

降幅度最大,两者在中度沙化下分别降低了83.1%和

87.5%,在重度沙化下分别降低了84.2%和88.6%。

2.1.2 沙化对土壤酶活性的影响 由图3可知,土
壤中β-葡萄糖苷酶、蔗糖酶、几丁质酶、过氧化物酶

和脲酶活性在不同沙化程度间存在不同程度的差

异。与未沙化相比,轻度沙化显著降低了几丁质酶和

过氧化物酶活性(P<0.05),但没有显著改变其他

3种酶活性;中度沙化和重度沙化显著降低了5种土

壤酶活性,其中蔗糖酶、几丁质酶和过氧化物酶在统

计学上达到极显著性差异(P<0.01)。5种土壤酶活

性下降最为剧烈的阶段出现在轻度沙化向中度沙化

过渡的阶段。

2.2 沙化对土壤细菌多样性及群落结构的影响

2.2.1 不同沙化程度下土壤细菌组成结构 图4和

图5分别为门和属级别丰度较高的前15种菌群的相

对丰度,其中,丰度最高的3个门为 Verrucomicrobia
(疣微菌门)、Acidobacteria(酸杆菌门)、Proteobacteria
(变形菌门);丰度最高的3个属为CandidatusUdae-
obacter、RB41、Bacillus(芽孢杆菌属)。在门水平上,随
着沙化程度的增加,Verrucomicrobia(疣微菌门)、Ac-
idobacteria(酸杆菌门)丰度有增加的趋势,Proteobacte-
ria(变形菌门)丰度有降低的趋势;重度沙化与中度沙

化下的土壤细菌物种组成相似。在属水平上,物种丰

度最高的 CandidatusUdaeobacter,随着沙化的加

剧,其相对丰度越来越高;RB41在中度沙化和重度

沙化下的相对丰度相差不大,但其在轻度沙化和未沙

化中的相对丰度反而更低。
图6为每个差异物种在各组间的丰度情况,其中

Paenibacillus(类芽孢杆菌属)、ADurb.Bin063.1、IS.44、

MND1、Ellin6067、Gemmatimonas(芽单胞菌属)、

Chthonomonas、Bryobacter、Sphingomonas(鞘氨醇

单胞菌属)、Noviherbaspirillum、Nitrospira(硝化螺

菌属)对土壤沙化响应敏感,沙化过程降低了这些菌

属群落的相对丰度,但沙化对Terrimonas、Ferrug-
inibacter、Aquicella 影响不明显。
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注:图柱上方不同小写字母表示不同处理间差异显著(P<0.05)。下同。

图2 沙化程度对土壤碳氮的影响

2.2.2 沙化对土壤细菌群落的多样性的影响 由图7可

知,随着沙化程度的加剧,土壤微生物多样性呈现先增加

后降低的趋势,其中轻度沙化土壤微生物多样性最高,重
度沙化土壤微生物多样性最小,但不同沙化土壤微生物多

样性的变化是轻微的,它们之间的差异不显著。

2.2.3 不同沙化程度下土壤细菌群落结构差异 为

了比较组间群落结构差异是否显著,采用 MRPP分

析,得到 A 值、Observe-Delta值、Expect-delta值和

P 值(表1)。由表1可知,未沙化与重度沙化间土壤

细菌群落结构Expect-delta值的差别最大,中度沙化

与重度沙化间的Expect-delta值差别最小,但所有差

别均未达到显著水平,因此,不同沙化程度下土壤细

菌群落结构并无显著差异。

2.3 土壤碳氮与土壤细菌多样性的关系

2.3.1 土壤细菌多样性指数与土壤碳氮的冗余分析

图8a为SOC、DOC、MBN等碳氮指标与 Observed
species、Chao1、Shannon以及PD WholeTree多样

性指数的冗余分析(RDA),图中轴2累计解释变量

为94.55%,因此冗余分析排序结果可信。2个变量

之间夹角的余弦值表示二者的相关性,除NH4+—N
对Chao1指数无显著影响外,其他土壤碳氮指标与

细菌多样性指数均呈正相关。

2.3.2 土壤碳氮与优势菌的主成分分析 采用PCA
对不同沙化程度下的土壤细菌优势菌和碳氮关系进行

了分析。由图8b可知,SOC与 MBN对土壤中Chlo-
roflexi(绿弯菌门)、Proteobacteria(变形菌门)等优势菌影

响最大,说明SOC和MBN是影响研究区土壤细菌群落

主要因素。其中SOC和 MBN与Chloroflexi(绿弯菌

门)、Proteobacteria(变形菌门)、Armatimonadetes(装甲菌

门)呈显著正相关,SOC与 Acidobacteria(酸杆菌门)、

Verrucomicrobia(疣微菌门)呈显著负相关,MBN与Ver-
rucomicrobia(疣微菌门)呈负相关。

2.4 土壤酶活与土壤细菌多样性的关系

2.4.1 细菌多样性指数与土壤酶活冗余分析 土壤细

菌α多样性用Observedspecies、Chao1、Shannon以及PD
WholeTree等指数来反映。从冗余分析结果(图9a)来
看,土壤细菌α多样性与土壤脲酶、几丁质酶、过氧化物

酶、β—葡萄糖苷酶和蔗糖酶相关指数均大于0,呈正相
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关关系。其中,Shannon指数受土壤酶活性影响最大,与
土壤脲酶、β—葡萄糖苷酶呈显著正相关;细菌α多样性

中PD—WholeTree、Observedspecies、Chao1指数与土

壤几丁质酶和过氧化物酶未达到显著相关性。

图3 不同沙化程度下土壤酶活的变化

图4 门水平上top15的物种相对丰度

图5 属水平上top35的物种相对丰度

2.4.2 土壤细菌群落结构与土壤酶活主成分分析 
在门的水平上,丰度前15名的土壤细菌与土壤酶活

性的主成分分析(图9b)表明,对细菌门水平上丰度

影响最大的土壤酶分别为过氧化物酶、几丁质酶和

β—葡萄 糖 苷 酶。其 中,Verrucomicrobia(疣 微 菌

门)、Armatimonadetes(装甲菌门)相对丰度与几丁
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质酶活性呈显著负相关关系,但Proteobacteria(变
形菌门)、Chloroflexi(绿弯菌门)相对丰度却与几

丁质酶活 性 成 显 著 正 相 关 关 系;Verrucomicrobia
(疣微菌门)、Actinobacteria(放线菌门)、Chloroflexi
(绿弯菌门)、Gemmatimonadetes(芽单胞菌门)与过

氧化物酶活性呈显著正相关,Armatimonadetes(装
甲菌门)相对丰度与过氧化物酶活性成呈现出显著

正相关关系,Verrucomicrobia(疣微菌门)相对丰度

与过氧化物酶活性也呈显著负相关关系。从细菌门

类来说,Chloroflexi(绿弯菌门)相对丰度与土壤酶

活相关性最好,与蔗糖酶、几丁质酶、过氧化物酶活

性均呈现出显著正相关关系;从土壤酶活来说,几
丁质酶与土壤过氧化物酶活对土壤中优势门类细

菌的影响最大。

图6 差异物种的热图聚类

  注: 为中位值;◇为极端值;○为平均值;—为最大(小)值。

图7 不同沙化程度下土壤细菌多样性指数
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3 讨 论
3.1 沙化对土壤碳氮及酶活性的影响

沙化对高寒草地土壤碳含量有显著影响,随着沙

化程度的加重,土壤溶解性有机碳、土壤微生物量碳

含量显著降低,这与大多数研究[1,16]结果一致。土壤

碳流失的主要原因是沙化导致植被的丧失以及土壤

质地的退化。土壤表层的碳积累主要来源于植物地

上生物量和根系生物量的碳输入[1],而沙化过程伴随

着土壤水分含量的降低,致使植被覆盖度和生物量降

低,植物向土壤中输入的碳随之减少,最终导致土壤

有机碳减少[17];另一方面,植物受损后,土壤易于发

生风蚀而被带走大量细颗粒[8],细颗粒的减少削弱了

土壤中碳的保持能力,从而加速了土壤碳的损失[18]。

此外,在沙化过程中随着植被的减少,裸地会增多,进
而导致水土流失增加,土壤溶解性有机碳随之减少,
最终加剧了土壤碳的损失。

表1 MRPP组间差异分析

组别 A Observe-Delta Expect-delta P-value
HD-MD 0.0095 0.2960 0.2989 0.40

HD-LD 0.2641 0.3011 0.4077 0.10

HD-ND 0.3331 0.3087 0.4629 0.10

MD-LD 0.2495 0.3065 0.4084 0.10

MD-ND 0.3129 0.3142 0.4572 0.10

LD-ND 0.1948 0.3192 0.3964 0.10

  注:Observe-Delta值越小说明组内差异小,Expect-delta值越大

说明组间差异大;A>0说明组间差异大于组内差异,A<0说

明组内差异大于组间差异;P<0.05说明差异显著。

图8 土壤碳氮与细菌多样性及优势菌间冗余分析和主成分分析

图9 土壤酶活性和细菌多样性及优势菌间冗余分析和主成分分析

  土壤氮含量随沙化程度的加剧而降低,其主要也

是由地表植物盖度的降低和土壤质地的退化导致。
土壤铵态氮和硝态氮主要来自于土壤有机氮的氨化

和硝化作用,这2个过程均受土壤微生物作用的影

响[19],随着土地沙化程度的加剧,植物量降低,微生

物数量及活性均下降[6],所以导致铵态氮和硝态氮含
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量降低;另外,土壤质地与氮含量密切相关,通常土壤

粉粒和黏粒有利于氮素的固定[11]。随着沙化的加

剧,土壤细颗粒流失,土壤氮素含量也会随之降低。
在本研究中,土壤碳氮快速流失发生在沙化的中后期

(轻度沙化向中度和重度沙化过渡阶段),而在沙化早

期(未沙化—轻度沙化)下降速率较小,这与在青藏高

原沙化草地的研究[16]结果一致。
土壤蔗糖酶、脲酶、几丁质酶、过氧化物酶和β—

葡萄糖苷酶活性在中度和重度沙化下显著低于未沙

化,但轻度沙化只降低了几丁质酶和过氧化氢酶活

性。土壤蔗糖酶、β—葡萄糖苷酶及过氧化氢酶主要

参与土壤有机碳转换[4],脲酶和几丁质酶作用于土壤

氮素转换[6]。土壤酶主要由微生物和根系分泌释放

到土壤中[6],随着沙化的进行,植物生长受限,根系活

力下降,根系分泌的酶量随之减少。同时,由于植被

退化,凋落物减少,植物向土壤中输入的有机质含量

降低,土壤中微生物可利用的物质和能量减少,进而

影响土壤微生物活性,其向土壤输入的胞外酶含量降

低;另一方面,由于沙化过程改变了土壤质地,不利于

土壤酶的附着,导致其活性下降。此外,土壤含水量

与酶活性密切相关,适宜的水分含量能提高其活

性[20]。沙化过程伴随着土壤水分的损失,随着土壤

水分含量的持续下降,土壤酶功能受到抑制,其活性

自然降低。本研究中,沙化过程抑制了5种土壤酶活

性,从而延缓了土壤碳氮转换的速率,降低了土壤有

机碳和氮的含量。因此,土壤酶活性的减退是沙化降

低土壤碳氮含量及有效性的一个重要生物学途径。

3.2 沙化对土壤细菌多样性及群落结构的影响

本研究中细菌丰度最高的3个门为Verrucomi-
crobia(疣微菌门)、Acidobacteria(酸杆菌门)和Pro-
teobacteria(变形菌门),这与杨秉珣等[5]在川西北红

原草地土壤发现的3种主要优势菌(Proteobacteria
(变形菌门)、Actinobacteria(放线菌门)、Acidobacte-
ria(酸杆菌门)有较大重合。而沙化影响了土壤细菌

优势群落,这与前人[21]研究结果一致。随着沙化的

加剧,在门水平上,Verrucomicrobia(疣微菌门)、Ac-
idobacteria(酸 杆 菌 门)丰 度 有 增 加 的 趋 势,Pro-
teobacteria(变形菌门)丰度有降低的趋势,是因为

Acidobacteria(酸杆菌门)大多属于寡营养类群[22],
随着沙化的进行,土壤的营养下降,有利于寡营养菌

群的生长,促进了酸杆菌门(Acidobacteria)的生长。
此外,Acidobacteria(酸杆菌门)属于嗜酸菌,研究地

区土壤呈酸性,有利于 Acidobacteria(酸杆菌门)菌
群生长。与其他地区的土壤优势菌相比,本研究中

Verrucomicrobia(疣微菌门)的相对丰度更大,这可

能与Verrucomicrobia(疣微菌门)更能适应川西北草

地的土壤环境有关。
不同沙化程度土壤微生物多样性存在差异,随着

沙化程度的加剧,土壤微生物多样性存在下降的趋势,
重度沙化土壤中微生物多样性最小。这是由于沙化导

致了土壤养分的流失和土壤质地的破坏[8,10],菌群的

生活环境受到破坏,部分菌群的生长和繁殖受到了抑

制,出现了菌群多样性的下降[23]。此外,随着沙化过

程的加剧,伴随着植被的更替和退化,植物根系分泌活

性减弱,这些都会影响土壤细菌多样性[24]。值得注意

的是,微生物多样性最高没有出现在未沙化土壤,却出

现在轻度沙化土壤,这与Zong等[25]的研究结果相似。
出现上述结果的原因可以用干扰假说来解释,即只有

当干扰频率适中时,细菌物种的生存机会最高,群落多

样性最高[26]。此外有研究[27]表明,在沙化的早期阶

段,植物总是将更多的生物量分配到地下,以避免随着

干扰程度的增加而增加损害,地下生物量的增多也有

利于更多的土壤细菌生长,从而使得该阶段细菌的多

样性指数最高。此外,本研究结果显示,不同沙化程度

下的土壤微生物多样性存在差异,但群落结构并无显

著差异,说明沙化过程主要造成了高寒草地土壤细菌

中少数群落的变化,但并未造成群落的大幅度变化,基
本上维持了原有土壤细菌的群落结构。

3.3 土壤碳氮、酶活性与细菌多样性及群落的相互

关系

土壤碳氮与细菌群落 Observedspecies、Chao1、

Shannon以及PD-WholeTree指数均呈正相关,这是由

于在沙化中,地上植物向土壤输入的碳氮减少,加之土

壤质地的改变不利于碳氮元素附着,土壤细菌可利用的

碳氮减少,因此多样性下降。土壤脲酶和β—葡萄糖苷

酶与细菌群落丰富度(Shannon指数)存在显著正相关关

系,这是由于土壤酶除了由土壤微生物、动植物的残体

分泌而来,土壤微生物中的细菌也是土壤酶的主要来源

之一[28],因此土壤酶活性与细菌存在直接相关关系。优

势细菌门类与土壤酶活性的相关性表明,Chloroflexi
(绿 弯 菌 门)、Verrucomicrobia(疣 微 菌 门)、Pro-
teobacteria(变形菌门)、Armatimonadetes(装甲菌

门)、Gemmatimonadetes(芽单胞菌门)与土壤酶活之

间存在显著正负相关性,但其他优势菌门类与土壤酶

活性的相关性不显著。这可能是由于土壤中细菌种

类众多,不同细菌在土壤中的作用存在差别,所以,土
壤酶活性与土壤细菌之间存在着复杂的而非单一的

关系,并不是每种细菌都是土壤酶的来源。

4 结 论
(1)土壤有机碳、微生物量碳、总氮、铵态氮和硝态

氮含量在未沙化与轻度沙化间没有显著差异;在中度

和重度沙化后,土壤碳氮含量迅速下降,说明沙化过程
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中土壤碳氮的大幅变化主要发生在沙化的中后期。
(2)土壤细菌群落多样性随着沙化的加剧先升高

后降低,最高多样性指数出现在轻度沙化阶段,说明轻

度沙化是土壤细菌多样性变化的拐点。综合土壤碳氮

和细菌多样性变化,可以推测,在轻度沙化阶段采取保

护与治理等手段有助于较快速恢复土壤的性能。
(3)沙化过程中细菌群落结构并无显著差异,说

明该土壤沙化主要引起了少数细菌菌群结构的变化,
例如,Paenibacillus(类芽孢杆菌属)、Gemmatimonas
(芽单胞菌属)等,这些特定菌属对高寒草地沙化具有

重要指示作用,在沙化草地的恢复过程中,需要关注

土壤中少数关键菌群群落,如Paenibacillus(类芽孢

杆菌属)、Gemmatimonas(芽单胞菌属)等的重建。
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