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高寒地区不同退化草地植被特性和土壤固氮菌群特性
及其相关性研究

李建宏１，２，李雪萍１，２，卢　 虎１，３，姚　 拓１，２，∗，王理德１，２，郭春秀１，２，师尚礼１，２

１ 甘肃农业大学草业学院， 兰州　 ７３００７０

２ 草业生态系统教育部重点实验室， 兰州　 ７３００７０

３ 深圳市芭田生态工程股份有限公司博士后研究中心，深圳　 ５１８１０５

摘要：选取东祁连山不同退化程度的高寒草地为研究对象，调查研究其植物种类、植被盖度、高度、地上生物量等植物指标以及

土壤好气性自生固氮菌和嫌气性自生固氮菌数量，在此基础上，采用 ｒｅａｌ－ｔｉｍｅ ＰＣＲ 的方法扩增 ｎｉｆＨ 基因，测定不同退化程度

草地土壤中固氮菌相对于土壤总细菌的量，以探讨草地退化过程中植被及土壤固氮菌群的变化规律，结果发现：随着退化程度

的加深，草地植物种类逐渐减少，并且优势植物发生变化，毒杂草逐渐增多，植被的高度、盖度、地上生物量都逐渐降低。 对土壤

固氮菌的研究则表明，土壤好气性自生固氮菌和嫌气性自生固氮菌的数量在不同退化草地随草地退化程度的加重而减少，在同

一退化程度草地土壤则是随土层深度加深而下降。 对土壤固氮菌 ｎｉｆＨ 基因扩增的结果也表明随着退化加剧，土壤固氮菌相对

于土壤总细菌的比例在降低，进一步说明草地退化过程中土壤固氮菌不仅是数量上的下降，更是群落结构层面的变化。 对植被

特性和土壤固氮菌含量的相关分析表明，植被特性和土壤中固氮菌含量呈显著相关。 本研究从土壤固氮菌群的角度研究了草

地退化的过程，说明了二者具有协同性，研究和治理草地退化必须重视土壤功能菌群尤其是固氮菌群的作用。
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ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｓｉｍｉｌａｒ ａｃｒｏｓｓ ａｌｌ ｓｏｉｌ ｌａｙｅｒｓ． Ｔｈｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓｅｌｆ Ｎ⁃ｆｉｘｉｎｇ ｒｅｄｕｃｅｄ， ａｎｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ
ｗａｓ ａ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ． Ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓｅｌｆ Ｎ⁃ｆｉｘｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ． Ｉｎ ｓｕｍｍａｒｙ， ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｇｒａｄｕａｌｌｙ ｒｅｄｕｃｅｄ ｇｒｏｕｎｄ
ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｈｅｉｇｈｔ， ｃｏｖｅｒａｇｅ， ａｎｄ ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ ｂｉｏｍａｓｓ， ａｎｄ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｐｏｉｓｏｎｏｕｓ ｗｅｅｄｓ． Ｉｔ ａｌｓｏ ｒｅｄｕｃｅｄ ｔｈｅ
ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓｅｌｆ Ｎ⁃ｆｉｘｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ｎｕｍｂｅｒｓ ａｎｄ ｈａｄ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ． Ｔｈｉｓ ｊｎｄｉｃａｔｅｓ
ａ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｓｅｌｆ Ｎ⁃ｆｉｘｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ． Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｓｏｉｌ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｆｌｏｒａ， ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙ ｔｈｅ ｒｏｌｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓｅｌｆ Ｎ⁃ｆｉｘｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ， ｍｕｓｔ ｂｅ ｃｏｎｓｉｄｅｒｅｄ ｗｈｅｎ ｒｅｓｅａｒｃｈｉｎｇ ａｎｄ ｍａｎａｇｉｎｇ
ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ａｌｐｉｎｅ ｇｒａｓｓｌａｎｄ； ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ； ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ； Ｎ⁃ｆｉｘｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ； ｎｉｆＨ ｇｅｎｅ

草地生态系统是陆地上最重要的生态系统，具有防风、固沙、保土、调节气候、净化空气和涵养水源等生态

功能，对于地球生物圈的稳定与平衡和人类社会可持续发展具有重要意义。 我国是世界第二大草原国家，草
地资源在国土资源中占据相当重要的地位，具有极其重要的生态价值、经济价值和社会价值［１］。 但是，近年

来，随着居民生活水平的提高以及对肉、奶等畜产品和草原旅游文化需求的不断提升，人类对草地资源进行过

度开发和利用，草地生态系统的平衡遭遇严重破坏。 目前，我国已成为世界上草原退化最严重的国家，９０％的

可利用草原都出现了不同程度的退化［２］。 草地退化的同时也引发了一系列严重问题，包括地上植物群落物

种组成和比例发生变化，牧草品质和产量下降，草畜矛盾突出，草地碳储量降低，温室气体排放增加，物种多样

性失衡和减少，灾害天气频发等，草地退化已经成为影响我国草地生态、经济稳步发展的限制因子。
近些年，随着研究和实践的深入，越来越多的研究者和管理者认识到草地退化不仅是地表植被的退化，更

与土壤退化具有密切联系。 植被退化是草原土壤退化的直接原因，而土壤退化也必然引起植被退化，二者互

为因果。 侯扶江、南志标等［３］认为草地退化过程不但是植被和土壤层面的退化，更是这两个系统耦合关系的

丧失和系统相悖所导致的。 笔者课题组在研究高寒草地退化机理时发现，伴随着草地植被退化，草地土壤的

微生物群落结构等都发生了显著的变化［４⁃５］。
事实上，在草原生态系统中，土壤微生物的活性直接影响着土壤肥力，进而控制着土壤健康状况和草地植

物生长发育。 同时，土壤微生物受土壤环境和生物多样性的影响，并随草地健康状况变化而改变，揭示和指示

草地生态系统现状和发展趋势。 固氮菌是土壤中一类重要的功能微生物，在土壤氮素循环中发挥着无可替代

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　
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的作用，对于土壤系统乃至整个生态系统的健康有序发展具有极其重要的意义［６⁃７］。 因此，土壤固氮菌是衡

量土壤质量的重要指标，但目前有关草地退化对土壤固氮菌群落影响的研究还未见报道。 本研究选取不同退

化程度的高寒草地为研究对象，探讨土壤固氮菌群特性与草地植被特性之间的关系，以期从功能微生物的角

度分析草地退化机理，为高寒草地生态系统的保育及恢复工程提供理论依据和科技支撑。

１　 材料与方法

１．１　 研究区自然概况

研究区位于甘肃省武威市天祝藏族自治县抓喜秀龙沟甘肃农业大学高山草原试验站（坐标为 ３７°１１′—
３７°１３Ｎ′，１０２°２９′—１０２°３３′Ｅ），海拔为 ２９６０—２９９０ ｍ，气候寒冷潮湿，年均温－０．１℃，＞０℃年积温 １３８０℃，水热

同期，年平均降水量 ４１６ ｍｍ，多为地形雨，集中于 ７—９ 月，年蒸发量 １５９２ ｍｍ。 年日照时数 ２６００ ｈ；无绝对无

霜期，仅分冷、热 ２ 季。 植被以早熟禾（Ｐｏａ）、嵩草（Ｋｏｂｒｅｓｉａ ｂｅｌｌａｒｄｉｉ）、苔草（Ｃａｒｅｘ）、针茅（Ｓｔｉｐａ ｃａｐｉｌｌａｔａ）、金
露梅（Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ｆｒｕｔｉｃｏｓａ）、珠芽蓼（Ｐｏｌｙｇｏｎｕｍ ｖｉｖｉｐａｒｕｍ）、棘豆（Ｏｘｙｔｒｏｐｉｓ）、委陵菜（Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）、甘肃马

先蒿（Ｐｅｄｉｃｕｌａｒｉｓ ｋａｎｓｕｅｎｓｉｓ）等为主。 土壤以亚高山黑钙土、亚高山草甸土为主，有机质含量 １０％—１６％，水分

含量 ４０％—８０％，全磷含量 ０．０５６％－—０．０７１％，全氮含量 ０．５％—０．８％，ｐＨ 为 ７．０—８．２［４］。
１．２　 样地植物特性调查

以《天然草地退化、沙化、盐渍化的分级标准》（ＧＢ１９３７７—２００３） ［８］为依据，在综合考虑植被、土壤等各因

子的基础上，将研究区内草地划分为重度退化、中度退化、轻度退化 ３ 个退化等级（表 １），在每种退化程度草

地上随机选取 ３ 个的样方，调查并准确记录每个样方内的植物种类、盖度、高度等指标。 植被盖度采用针刺法

测量，高度采用样方内群落自然高度的平均值［９］。

表 １　 样地概况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｅｎｅｒａｌ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｐｌｏｔ

编号
ＮＯ．

样地名称
Ｎａｍｅ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｐｌｏｔ

地点
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

特点
Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

ＳＤＧ 重度退化草地 天祝县抓喜秀龙乡 放牧压力大，践踏严重，植被啃食严重，植被低矮

ＭＤＧ 中度退化草地 甘肃农业大学高山草原站 有围栏保护，但放牧强度较大，植被生长较弱

ＬＤＧ 轻度退化草地 国家级草原固定检测站 有围栏保护（５ 年），植被生长良好

　 　 ＳＤＧ： 重度退化草地 ｓｅｖｅｒｅ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｇｒａｓｓｌａｎｄ；ＭＤＧ： 中度退化草地 ｍｏｄｅｒａｔｅ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｇｒａｓｓｌａｎｄ；ＬＤＧ： 轻度退化草地 ｌｉｇｈｔ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｇｒａｓｓｌａｎｄ

１．３　 样品采集

采样时间为 ２０１５ 年 ７ 月，刈割 １．２ 所述样方内植物的地上部分，除去杂质后封装。 然后分 ０—１０、１０—２０
ｃｍ 和 ２０—３０ ｃｍ ３ 个深度分别采集样方内土壤样品，装入无菌容器密封后低温运输至实验室进行测定。
１．４　 土壤固氮菌的测定

１．４．１　 好气性自生固氮菌的测定

采用改良阿须贝（Ａｓｈｂｙ）无氮培养基，平板涂布法测定好气性自生固氮菌［１０］。 阿须贝（Ａｓｈｂｙ）无氮培养

基配方为：葡萄糖（ｇｌｕｃｏｓｅ）１０ ｇ、Ｋ２ＨＰＯ４ ０．２ ｇ、ＭｇＳＯ４·７Ｈ２Ｏ ０．２ ｇ、Ｋ２ＳＯ４ ０．２ ｇ、ＮａＣｌ ０．２ ｇ、ＣａＣＯ３ ５ ｇ、琼脂

（ａｇａｒ ｐｏｗｄｅｒ）１８ ｇ、蒸馏水（ｄｉｓｔｉｌｌｅｄ ｗａｔｅｒ）１０００ ｍＬ。
１．４．２　 嫌气性自生固氮菌的测定

采用玉米面培养基，平板涂布法测定嫌气性自生固氮菌［１０］。 培养基配方为：玉米面（ ｃｏｒｎ ｍｅａｌ） ５ ｇ、
ＣａＣＯ３ ０．５ ｇ、自来水（ｏｒｄｉｎａｒｙ ｗａｔｅｒ）１０００ ｍＬ。
１．５　 土壤固氮菌 ｎｉｆＨ 基因的测定

采用 ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ＰＣＲ 方法测定土壤中固氮菌的含量相对于土壤总细菌的量，以百分比表示［１１］。
１．５．１　 基因组 ＤＮＡ 的提取及检测

土壤总 ＤＮＡ 的提取釆用 ＯＭＥＧＡ Ｓｏｉｌ ＤＮＡ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｋｉｔ（ＯＭＥＧＡ， ＵＳＡ），步骤参照说明书。 Ｔｏｔａｌ ＤＮＡ 质

３　 １１ 期 　 　 　 李建宏　 等：高寒地区不同退化草地植被特性和土壤固氮菌群特性及其相关性研究 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

量及浓度检测使用紫外分光光度计（Ｂｅｃｋｍａｎ ＤＵ ６４０，ＵＳＡ）法测定。
１．５．２　 Ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ＰＣＲ 引物

土壤总细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因片段扩增采用的引物是 ３４１Ｆ （５′⁃ ＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ⁃３′）和 ５１８Ｒ （５′⁃
ＡＴＴＡＣＣＧＣＧＧＣＴＧＣＴＧＧ⁃３′） ［１２］。 固氮菌 ｎｉｆＨ 基因扩增所采用的引物是的 Ｐｏｌ Ｆ （５′⁃ＴＧＣＧＡＹＣＣＳＡＡＲＧＣＢ
ＧＡＣＴＣ ⁃３′） 和 Ｐｏｌ Ｒ（５′⁃ＡＴＳＧＣＣＡＴＣＡＴＹＴＣＲＣＣＧＧＡ⁃３′） ［１３］。 引物由上海派森诺生物科技有限公司合成。
１．５．３　 Ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ＰＣＲ 程序

用 ＳＹＢＲ Ｐｒｅｍｉｘ Ｅｘ ＴａｑＴＭ（ＴａＫａＲａ Ｓｈｕｚｏ，Ｏｓａｋａ，Ｊａｐａｎ）建立反应体系，具体为：ＤＮＡ 模板 ２ μＬ、上游和

下游引物各 ０．５ μＬ、ＳＹＢＲ Ｇｒｅｅｎ Ｉ 荧光染料预混试剂 １０ μＬ、ｄｄＨ２Ｏ １２ μＬ。
扩增条件为：９５℃预变性 ３０ ｓｅｃ，９５ ℃变性 ５ ｓｅｃ，６０℃退火和延伸 ２０ ｓｅｃ 并采集荧光信号，４５ 次循环。

１．５．４　 Ｒｅａｌ⁃ｔｉｍｅ ＰＣＲ 数据分析

根据以下公式计算土壤中固氮菌的含量相对于土壤总细菌的量：
目标菌（％总菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ）＝ ２－（Ｃｔ ｔａｒｇｅｔ － Ｃｔ ｔｏｔａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ） × １００，Ｃｔ ｔａｒｇｅｔ 为目标菌引物所测 Ｃｔ 值，Ｃｔ ｔｏｔａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ

为以总细菌为引物所得的 Ｃｔ 值［１１］。
１．６　 数据分析

采用 Ｅｘｃｅｌ ２００７ 整理数据，ＤＰＳ ｖ ７．６５ 软件进行统计分析。

２　 结果与分析

２．１　 不同退化草地植被特征

２．１．１　 植物种类

如表 ２ 所示，草地退化程度对植物种类有强烈的影响，退化程度越严重，植物种数越少，轻度退化草地有

高达 ２０ 种植物，而重度退化草地仅有 １１ 种。 另外，由表还可以发现，随着退化程度的加剧，草地上出现了醉

马草、狼毒等毒杂草，这些毒杂草的出现也是草地质量变差、生产力下降的标志。 就优势种来看，无论哪种退

化程度，披碱草都是主要优势种之一。 而随着退化程度加深，可以发现，委陵菜逐渐成为了优势种。

表 ２　 草地植物种类

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ

样地编号
Ｎｏ．

植物种数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ

植物种类
Ｓｐｅｃｉｅｓ

优势种
Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

ＳＤＧ １１

披碱草 Ｅｌｙｍｕｓ ｎｕｔａｎｓ，委陵菜 Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ，扁蓿豆 Ｍｅｌｉｓｓｉｌｕｓ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｓ，棘
豆 Ｏｘｙｔｒｏｐｉｓ ｓｐｐ．，狼毒 Ｓｔｅｌｌｅｒａ ｃｈａｍａｅｊａｓｍｅ，蒲公英 Ｔａｒａｘａｃｕｍ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｍ，苦苦
菜 Ｈｅｒｂａ Ｔａｒａｘａｃｉ，马蔺 Ｉｒｉｓ ｌａｃｔｅａ ｖａｒ． ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ，臭蒿 Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｈｅｄｉｎｉｉ，醉马草
Ａｃｈｎａｔｈｅｒｕｍ ｉｎｅｂｒｉａｎｓ 车前 Ｐｌａｎｔａｇｏ ａｓｉａｔｉｃａ

披碱草 Ｅｌｙｍｕｓ ｎｕｔａｎｓ，委
陵菜 Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

ＭＤＧ １７

披碱草 Ｅｌｙｍｕｓ ｎｕｔａｎｓ，委陵菜 Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ，扁蓿豆 Ｍｅｌｉｓｓｉｌｕｓ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｓ，早
熟禾 Ｐｏａ ａｎｎｕａ，珠芽蓼 Ｐｏｌｙｇｏｎｕｍ ｖｉｖｉｐａｒｕｍ，棘豆 Ｏｘｙｔｒｏｐｉｓ ｓｐｐ．，狼毒 Ｓｔｅｌｌｅｒａ
ｃｈａｍａｅｊａｓｍｅ，嵩草 Ｋｏｂｒｅｓｉａ ｂｅｌｌａｒｄｉｉ，小大黄 Ｒｈｅｕｍ ｐｕｍｉｌｕｍ，蒲公英 Ｔａｒａｘａｃｕｍ
ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｍ，苦苦菜 Ｈｅｒｂａ Ｔａｒａｘａｃｉ，毛茛 Ｒａｎｕｎｃｕｌｕｓ ｊａｐｏｎｉｃｕｓ，马蔺 Ｉｒｉｓ ｌａｃｔｅａ ｖａｒ．
ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ，臭蒿 Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｈｅｄｉｎｉｉ，醉马草 Ａｃｈｎａｔｈｅｒｕｍ ｉｎｅｂｒｉａｎｓ，野草莓 Ｆｒａｇａｒｉａ
ｖｅｓｃａ，车前 Ｐｌａｎｔａｇｏ ａｓｉａｔｉｃａ

披碱草 Ｅｌｙｍｕｓ ｎｕｔａｎｓ，委
陵菜 Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ

ＬＤＧ ２０

披碱草 Ｅｌｙｍｕｓ ｎｕｔａｎｓ，扁蓿豆 Ｍｅｌｉｓｓｉｌｕｓ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｓ，早熟禾 Ｐｏａ ａｎｎｕａ，珠芽蓼
Ｐｏｌｙｇｏｎｕｍ ｖｉｖｉｐａｒｕｍ，委陵菜 Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ， 棘豆 Ｏｘｙｔｒｏｐｉｓ ｓｐｐ．， 火绒草
Ｌｅｏｎｔｏｐｏｄｉｕｍ ｌｅｏｎｔｏｐｏｄｉｏｉｄｅｓ，嵩草 Ｋｏｂｒｅｓｉａ ｂｅｌｌａｒｄｉｉ，野韭菜 Ａｌｌｉｕｍ ｊａｐｏｎｉｃｕｒｎ，麻
花艽 Ｇｅｎｔｉａｎａ ｓｔｒａｍｉｎｅａ，小大黄 Ｒｈｅｕｍ ｐｕｍｉｌｕｍ，扫帚草 Ｋｏｃｈｉａ ｓｃｏｐａｒｉａ，蒲公英
Ｔａｒａｘａｃｕｍ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｍ，苦苦菜 Ｈｅｒｂａ Ｔａｒａｘａｃｉ，毛茛 Ｒａｎｕｎｃｕｌｕｓ ｊａｐｏｎｉｃｕｓ，马蔺
Ｉｒｉｓ ｌａｃｔｅａ ｖａｒ． ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ，臭蒿 Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｈｅｄｉｎｉｉ，野草莓 Ｆｒａｇａｒｉａ ｖｅｓｃａ，苔草 Ｃａｒｅｘ
ｓｐｐ．，针茅 Ｓｔｉｐａ ｃａｐｉｌｌａｔａ

披碱草 Ｅｌｙｍｕｓ ｎｕｔａｎｓ，扁
蓿豆 Ｍｅｌｉｓｓｉｌｕｓ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｓ，
早熟禾 Ｐｏａ ａｎｎｕａ

２．１．２　 植物群落高度和盖度

植物群落是特定环境下各植物种群在长期的演替过程中通过复杂的种间关系而形成的具有特定结构的
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集合体，是反应环境条件的重要指标。 如表 ３，随着退化的加深，植物的高度逐渐降低，在重度退化的草地上，
平均高度仅有 １．８ ｃｍ，植物贴伏地面生长，而轻度退化的草地则高达 ４４．１ ｃｍ，差异十分明显。 植被的盖度也

呈现相似规律，但随退化的加剧下降幅度较低。 研究结果反应草地退化对植物群落从垂直结构和水平结构两

个层面都有明显的影响，垂直结构层面的影响更为剧烈。

表 ３　 不同退化草地植被特征

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ ｏｆ ｖａｒｉｅｄ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｇｒａｓｓｌａｎｄｓ

样地编号 Ｎｏ． 平均高度
Ａｖｅｒａｇｅ ｈｅｉｇｈｔ ／ ｃｍ

平均盖度
Ａｖｅｒａｇｅ ｃｏｖｅｒａｇｅ ／ ％

平均地上生物量

Ａｖｅｒａｇｅ ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ ｂｉｏｍａｓｓ ／ （ｇ ／ ｍ２）

ＳＤＧ １．８ａ ７１ａ １５．１５ａ

ＭＤＧ ２３．５ｂ ８５ｂ ９５．８１ｂ

ＬＤＧ ４４．１ｃ ９７ｃ １８１．３２ｃ

　 　 同列不同字母表示差异显著（Ｐ ﹤ ０．０５）

２．１．３　 草地地上生物量

地上生物量是反应草地农业生态系统生产力的最重要、最直观的指标。 如表 ３，与群落高度和盖度两个

指标相似，随退化的加剧，草地的地上生物量急剧下降，草地地上生物量与群落高度及盖度变化一致，随退化

程度的加深而数量递减。 与轻度退化草地相比，中度退化的草地地上生物量下降了 ４７．２％，而重度退化草地

则高达 ９２％。
２．２　 不同退化草地土壤固氮菌组成

图 １　 不同退化草地好气自生固氮菌数量变化动态

　 Ｆｉｇ． １ 　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ａｅｒｏｂｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ － ｆｉｘｉｎｇ

ｂａｃｔｅｒｉａ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｃｈａｎｇｅ ｄｙｎａｍｉｃａｌｌｙ

同列不同字母表示差异显著 （ Ｐ ﹤ ０． ０５）， “ ＳＤＧ”、 “ ＭＤＧ” 和

“ＬＤＧ”分别代表“重度退化草地”、“中度退化草地”和“轻度退化

草地”

２．２．１　 好气固氮菌

如图 １ 所示，在同退化程度草地，不同土层中好气

性自生固氮菌的数量不同，土层越深，好气固氮菌的数

量越少，如轻度退化草地，０—１０ ｃｍ 土层好气固氮菌的

数量达 ９．２５×１０４ ｃｆｕ ／ ｇ，而 １０—２０ ｃｍ 土层的土壤则减

少为 ５．８４×１０４ ｃｆｕ ／ ｇ，２０—３０ｃｍ 土层则更少，仅为 ３．２１×
１０４ ｃｆｕ ／ ｇ，其他各退化程度草地土壤也呈相似规律。 好

气性自生固氮菌的生长需要氧气，而土层越深，土壤中

的含氧量越低，因而好气性自生固氮菌的生长受到抑

制。 就同一土层不同退化程度来看，退化程度越重，土
壤中好气性自生固氮菌的数量就越低。 以 ０—１０ｃｍ 土

层土壤为例，轻度退化草地 ０—１０ ｃｍ 土层好气固氮菌

的数量达 ９．２５×１０４ ｃｆｕ ／ ｇ，而中度退化草地的土壤则减

少为 ６．２６×１０４ ｃｆｕ ／ ｇ，重度退化草地土壤中则更少，仅为

２．７５×１０４ ｃｆｕ ／ ｇ，其他各土层也呈相似规律。
２．２．２　 嫌气固氮菌

如图 ２ 所示，同一退化程度草地，不同土层土壤中嫌气性固氮菌的数量不同，基本都呈现土层越深，数量

越少的规律，但随土层加深而减少的幅度比好气性自生固氮菌低，以轻度退化草地为例，０—１０ ｃｍ 土层土壤

中为 ３．５９×１０４ ｃｆｕ ／ ｇ，２０—３０ ｃｍ 土层为 ３．２２×１０４ ｃｆｕ ／ ｇ，而 ２０—３０ ｃｍ 土层则减少为 ２．６６×１０４ ｃｆｕ ／ ｇ，其他各退

化程度草地都呈这一趋势。 而不同退化程度草地同一土层中的嫌气性固氮菌数量不同，以 ０—１０ ｃｍ 土层为

例，轻度退化草地土壤中嫌气性自生固氮菌数量为 ３．５９×１０４ ｃｆｕ ／ ｇ，中度退化草地为 １．４１×１０４ ｃｆｕ ／ ｇ，而重度退

化草地仅为 ０．５６×１０４ ｃｆｕ ／ ｇ。 由此可见，随着退化的发生，植被的退化和好气性固氮菌、嫌气性固氮菌数量的

减少是一个统一的过程。
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２．３　 草地退化对土壤固氮菌 ｎｉｆＨ 的影响

从基因的层面研究草地退化过程中固氮菌的变化，得到的结果与纯培养法得到的结果类似，都是随着退

化程度的增大而减少，固氮菌是土壤中的重要功能菌，对于土壤中的氮素循环具有重要作用，图 ３ 的结果显示

了草地退化过程中土壤中固氮菌相对于土壤总细菌的比例在降低，如 ０—１０ ｃｍ 的土壤中，中度退化草地固氮

菌的比例相对于轻度退化草地固氮菌的比例下降了 ２６．９％，而重度退化草地又较中度退化草地下降了 １３．
２％，因此，土壤中固氮菌的含量受草地退化程度的影响十分显著。 另外，还可以发现，土壤中固氮菌的分布是

随土层深度的加深而减少的，各退化程度草地都呈同样规律，好气性自生固氮菌和嫌气性自生固氮菌的纯培

养实验结果也支持这一结论。

图 ２　 不同退化草地嫌气性自生固氮菌数量变化动态

　 Ｆｉｇ． ２ 　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ａｅｒｏｂｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ⁃ｆｉｘｉｎｇ

ｂａｃｔｅｒｉａ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｃｈａｎｇｅ ｄｙｎａｍｉｃａｌｌｙ

图 ３　 不同退化草地土壤固氮菌 ｎｉｆＨ 的变化动态

　 Ｆｉｇ．３　 ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｓｏｉｌ ａｚｏｔｏｂａｃｔｅｒ ｎｉｆＨ ｃｈａｎｇｅｓ

ｄｙｎａｍｉｃａｌｌｙ

２．４　 草地退化过程植被与土壤固氮菌相关性分析。
如表 ４ 所示，植被各特性之间存在显著的相关性，如盖度和高度，以及盖度、高度和地上生物量之间均为

极显著正相关关系，说明草地退化过程并不是某一个层面上的退化，是多层面、全面的过程。 而固氮菌群各指

标之间也存在显著的相关性，这也证明了运用 ｎｉｆＨ 基因丰度为研究土壤固氮菌群结构是准确合理的。 另外，
植被特性与固氮菌特性之间也具有相关性。 说明了在草地生态系统中，植物和土壤中的功能微生物是息息相

关的，也说明土壤固氮菌可以作为草地退化的监控和评价指标。

表 ４　 草地退化过程植被与土壤固氮菌相关性分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｄｅｔｅｒｉｏｒａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｏｉｌ ａｚｏｔｏｂａｃｔｅｒ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

相关性系数
Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

物种数量
Ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ

高度
Ｈｅｉｇｈｔ

盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

地上生物量
Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ

ｂｉｏｍａｓｓ

好气性固氮菌
Ａｅｒｏｂｉｃ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ⁃

ｆｉｘｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ

嫌气性固氮菌
Ａｎａｅｒｏｂｉｃ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ⁃

ｆｉｘｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ

ｎｉｆＨ

物种数量 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ １ ０．９８∗ ０．９９∗ ０．９８∗ ０．９６∗ ０．９ ０．８９

高度 Ｈｅｉｇｈｔ １ １．００∗∗ １．００∗∗ １．００∗∗ ０．９６∗ ０．９５∗

盖度 Ｃｏｖｅｒａｇｅ １ １．００∗∗ ０．９９∗∗ ０．９６∗ ０．９５

地上生物量
Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ ｂｉｏｍａｓｓ １ １．００∗∗ ０．９７∗ ０．９６∗

好气性固氮菌
Ａｅｒｏｂｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ⁃ｆｉｘｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ １ ０．９８∗ ０．９８∗

嫌气性固氮菌
Ａｎａｅｒｏｂｉｃ ｎｉｔｒｏｇｅｎ⁃ｆｉｘｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ １ １．００∗∗

ｎｉｆＨ １

　 　 ∗ Ｐ＜０．０５∗∗ Ｐ＜０．０１
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３　 讨论

３．１　 土壤自生固氮菌和 ｎｉｆＨ 基因

本研究发现土壤自生固氮菌和 ｎｉｆＨ 基因的变化规律能很好的吻合，目前发现的土壤固氮菌不仅有自生

固氮菌，还有共生固氮菌和联合固氮菌，分属于 ５９ 个属，但它们都是原核生物［１４］。 所有的固氮菌都含有固氮

酶，该酶由 ｎｉｆＤ 和 ｎｉｆＫ 基因编码的钼铁蛋白和由 ｎｉｆＨ 基因编码的铁蛋白构成的［１５］，即所有的固氮菌都含有

ｎｉｆＨ 基因，另一方面，ｎｉｆＨ 基因也是长期进化过程中最古老的功能基因，其只存在于固氮微生物中［１６］，系统进

化关系与 １６Ｓ ｒＤＮＡ 相一致。 因此，ｎｉｆＨ 基因是研究固氮菌群落结构最好的标记基因，前人在此方面进行了大

量的研究，众多的研究资料显示，在不同自然环境中的 ｎｉｆＨ 基因呈现出差异性和多样性，固氮菌的群落结构

也表现出明显的差异［１７］，本研究验证了 ｎｉｆＨ 基因在研究高寒草地和草地退化方面具有优势，是草地退化的监

控和研究工作中的有力工具。
３．２　 土壤固氮菌与草地退化

土壤固氮菌是一种具有特殊功能的菌群，可以将空气中的 Ｎ２在固氮酶的作用下还原为植物可以吸收和

利用的离子态氮，研究这类具有特殊功能的菌群有助于揭示功能微生物在草地植被演替中的作用，如氮循环

等。 本研究发现，在草地退化过程中，土壤好气性自生固氮菌、嫌气性自生固氮菌的数量都随退化程度的加深

而下降，固氮菌 ｎｉｆＨ 丰度也在显著下降。 这表明草地退化对土壤固氮菌存在严重的抑制作用，且退化程度越

高，抑制作用越大。 谭红妍［１８］、文都日乐［１９］等研究了放牧对草地微生物的影响，结果都显示随放牧压力的增

大，土壤固氮菌群数量在减少，这与本文的结论吻合。 生物固氮的固氮量每年可达 ２００—３００ ｋｇ ／ ｈｍ２ ［２０］，对于

没有额外人工氮素施入的天然草地来说，意义极为重大，可以说，生物固氮是草地农业可持续发展的基础。 而

退化却严重抑制了固氮菌的生长，直接危害是导致固氮量的下降，固氮量下降的直接结果是流入系统的氮素

减少，植物生长进一步受到抑制，退化加重。 草地的发展陷入恶性循环。 因此，本研究提示我们，固氮菌不仅

可以作为草地退化程度的指标，而且研究和治理草地退化也必须重视土壤功能菌群尤其是固氮菌群的作用。
３．３　 草地退化过程中植被演替与土壤微生物

本研究对植被和土壤固氮菌群相关性分析的结果表明：草地植被的演替与土壤微生物菌群的变化具有显

著相关的关系。 草地退化最直观的表现就是天然植被的演替，而地表植物群落与土壤微生物群落多样性的关

系是生态学研究中重要的方面［２１］。 有研究表明，肥沃程度较低的草原土壤微生物生物量高于肥沃程度较高

的草原土壤，这一变化的实现是通过调控土壤中氮（Ｎ）元素的含量来完成的［２２⁃２３］，在此过程中起直接作用的

便是土壤固氮菌群。 与此相应，土壤的微生物群落结构也同时发生了变化，肥沃程度较高的草原土壤中细菌

含量高于肥沃程度低的土壤，而真菌含量低于肥沃程度低的土壤［２４］。 这些结果表明了土壤微生物的结构和

群落数量与草原土壤基质的性质相关。 Ｇｒａｙｓｔｏｎ 等［２５］利用群落 ＤＮＡ 技术、ＰＬＦＡ 技术和 ＣＬＰＰ 技术相结合的

方法细致的分析探讨了温带草原生态系统土壤微生物群落的功能和结构，得到了相似的结论。 但也有相反的

例子，如 Ｃｈａｂｒｅｒｉｅ．［２６］研究了法国西北部人工草原的土壤微生物和植物群落的关系，结果显示了微生物群落

的变化并不依赖于植物群落的演替，微生物群落的趋异程度与土壤湿度、糖及可溶性碳的含量正相关，而与木

质素的含量负相关，综合而言植被和环境因子表现出了复杂的相互关系。 Ｋｏｗａｌｃｈｕｋ 等［２７］等的报道中也得到

了相似的结论。 因此，土壤微生物与草原植物群落的关系并不是简单的对应关系，而是一个非常复杂的关系。
本研究结果初步显示了固氮菌群与植物群落的重要性，但其互作的机理，还需要进一步的研究。

４　 结论

草地退化过程中，随着退化程度的加深，草地植物种类逐渐减少，并且优势植物发生变化，毒杂草逐渐增

多，植被的高度、盖度、地上生物量都逐渐降低。 对土壤固氮菌的研究则表明，土壤好气性固氮菌和嫌气性固

氮菌的含量受到退化程度和土层深度的影响，退化程度越深，固氮菌含量越低，土层越深，固氮菌含量越低。

７　 １１ 期 　 　 　 李建宏　 等：高寒地区不同退化草地植被特性和土壤固氮菌群特性及其相关性研究 　
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对土壤固氮菌 ｎｉｆＨ 基因扩增的结果也表明随着退化加剧，土壤固氮菌相对于土壤总细菌的比例在降低，进一

步说明草地退化过程中土壤固氮菌不仅是数量上的下降，更是群落结构层面的变化。 对植被特性和土壤固氮

菌含量的相关性分析表明，植被特性和固氮菌含量呈显著相关。 因此，研究和治理草地退化就必须重视土壤

功能菌群尤其是固氮菌群的作用。
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