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不同放牧对滇西北高原泥炭沼泽土壤氨氧化微生物群
落的影响

陈　 梨１，２，郑荣波３，郭雪莲１，２，∗，侯亚文１，２

１ 西南林业大学国家高原湿地研究中心，昆明　 ６５０２２４

２ 西南林业大学国家高原湿地学院，昆明　 ６５０２２４

３ 西南林业大学化学工程学院，昆明　 ６５０２２４

摘要：氨氧化由氨氧化细菌（ＡＯＢ）和氨氧化古菌 （ＡＯＡ）共同执行，是土壤硝化过程的第一步和限速步骤。 放牧过程中，动物啃

食、排泄和践踏等行为将影响土壤氨氧化微生物群落，但目前关于不同类型放牧对湿地氨氧化微生物群落结构及其多样性的影

响尚不清楚。 利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅ 高通量测序技术，对比研究牦牛放牧和藏香猪放养两种放牧类型对泥炭沼泽土壤氨氧化微生

物群落结构及其多样性的影响。 结果表明，牦牛放牧显著增加土壤容重，显著降低土壤 ｐＨ、ＴＮ、ＴＯＣ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 和 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 含量；藏

香猪放养显著增加土壤 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 含量和硝化潜势（ＰＮＲ）。 牦牛放牧显著降低土壤 ＡＯＡ 的丰富度和 ＡＯＢ 的 α 多样性，藏香猪放

养降低土壤 ＡＯＡ 的 α 多样性和 ＡＯＢ 的丰富度。 放牧显著降低泉古菌门（Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ）的相对丰度。 ＡＯＡ 的 α 多样性与土壤

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 含量和 ＰＮＲ 呈显著负相关。 ＡＯＢ 的 α 多样性与 ｐＨ、ＴＯＣ、ＴＮ 和 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 含量呈显著正相关。 放牧影响下土壤 ｐＨ、ＴＮ 和

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 含量的变化是影响 ＡＯＡ 群落结构的主要因素。 藏香猪放养对 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落的影响更显著，由放牧引起的土壤环境

条件的变化是导致氨氧化微生物群落发生改变的重要因素。
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氮素是生态系统中最重要的营养元素之一［１］，硝化作用是氮循环的关键步骤，其导致氨（ＮＨ＋
４ ）氧化为亚

硝酸盐（ＮＯ－
２），再氧化为硝酸盐（ＮＯ－

３），释放副产物 Ｎ２Ｏ［２］。 Ｎ２Ｏ 是主要的温室气体之一，其在大气中对全球

增温的潜势值是 ＣＯ２的 ２９８ 倍［３］。 氨氧化是土壤硝化作用的第一和限速步骤［４］，主要由携带单加氧酶的氨氧

化古菌（ａｍｍｏｎｉａ ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ａｒｃｈａｅａ，ＡＯＡ）和氨氧化细菌（ａｍｍｏｎｉａ ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ，ＡＯＢ）在有氧的条件下将氨

氧化为亚硝酸盐［５⁃７］。 研究表明，ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 在各种湿地中广泛分布［８⁃１０］。 氨氧化微生物群落结构及其多样

性的变化受到 ｐＨ、有机碳（ＴＯＣ）、氨浓度、湿度及水分等环境因子的影响［１１⁃１３］。 另外，土壤的硝化潜势

（Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅ，ＰＮＲ）也影响 ＡＯＢ 和 ＡＯＡ 功能基因的变化［１，１４］。 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 对复杂的土壤环境

有不同的反应［１５］。 在酸性土壤环境中，ＡＯＡ 在硝化作用过程中占主导地位［１６］，而在富含氮或碱性环境中，
ＡＯＢ 主导硝化作用［１７］。

放牧过程伴随着植物的啃食，牲畜践踏及排泄物的输入［１８］，使土壤的环境因子发生改变［６，１９］，势必影响

ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落结构和多样性，进而影响土壤氮循环过程。 大量研究表明，放牧影响土壤微生物多样性和

群落组成［６， ２０⁃２２］，Ｏｌｉｖｅｒａ 等［２３］的研究发现不同放牧强度对不同植被覆盖的区域土壤细菌多样性的影响不同。
Ｓｕｌｅｉｍａ 等［２４］的研究发现猪粪肥（多种动物的排泄物和水混合）的施用降低土壤 ＡＯＢ 的多样性，改变其群落

结构，Ｏｒｗｉｎ 等［２５］研究发现在草原生态系统中，牛尿液的施用改变土壤 ＡＯＢ 的群落结构。 但目前关于不同放

牧类型对泥炭沼泽土壤氨氧化微生物群落组成及其多样性的影响鲜见报道。
滇西北是云南高原湿地的集中分布区，地处少数民族聚集的农牧交错带，放牧是当地湿地资源利用的主

要途径。 滇西北高原纳帕海湿地是受放牧干扰最严重最典型的区域，主要的放牧类型是牦牛放牧和藏香猪放

养。 牦牛放牧主要是践踏土壤、取食植物地上部分，藏香猪放养主要是对原位土壤进行剧烈翻拱扰动，破坏地

表植物，使表层土壤裸露，破坏地下草根层造成土壤结构发生改变［２６］。 目前，纳帕海藏猪的载畜量达到 １１５
头 ／ ｋｍ２，已远超过当地的承载率是 ４０ 头 ／ ｋｍ２，藏香猪放养破坏纳帕海湿地面积约总面积的 ５％［２７］。 放牧干

扰会影响湿地土壤理化性质和 ＰＮＲ，影响土壤 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落，进而导致高原湿地氮循环的过程发生改变。
因此，研究放牧活动对 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落结构及其多样性的影响对于预测放牧对湿地氮循环的影响至关重

要。 本研究选取滇西北高原泥炭沼泽湿地围栏禁牧区和长期放牧区为研究区，研究放牧干扰（牦牛放牧和藏

香猪放养）对泥炭沼泽土壤理化性质，ＰＮＲ，ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落结构及其多样性的影响，并通过分析土壤理化

性质、ＰＮＲ 和 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落结构及其多样性之间的关系，阐明放牧对泥炭沼泽土壤氨氧化功能影响的内

在机制，为湿地土壤微生物对放牧干扰的响应机制研究提供理论基础，为滇西北高原湿地放牧管理提供理论

依据。

１　 材料和方法

１．１　 研究区的概况

研究区位于滇西北高原的纳帕海国际重要湿地（９９°３５′—９９°４３′ Ｅ， ２７°４７′—２７°５５′ Ｎ）内的泥炭沼泽湿
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地。 纳帕海湿地属于青藏高原与亚热带季风气候区和中南半岛热带季风区的结合部，行政上隶属云南省迪庆

藏族自治州香格里拉市，平均海拔 ３２６０ｍ。 纳帕海发育于石灰岩母质的中甸高原上，受喀斯特作用的强烈影

响，湖盆底部被蚀穿而形成落水洞，湖水在地下汇集后从北部穿过小背斜出露形成支流汇入金沙江。 湖盆四

周山岭环绕，从湖盆中心至湖岸生长着大量的水生和陆生植被，湖滨有较大面积的沼泽和沼泽化草甸，周围山

上生长硬叶常绿阔叶林和云杉（Ｐｉｃｅａｌｉｋｉ ａｎｇｅｎｓｉｓ）冷杉（Ａｂｉｅｓ ｇｅｏｒｇｅｉ）针叶林以及灌丛。 具有高寒、年均温低、
霜期长、气温年较差和日较差大、干湿季节分明等特点。 年均温为 ５．４℃，年降水量为 ６１９．９ｍｍ，主要集中在

６—８ 月［２８］。 土壤类型以草甸土、沼泽化草甸土、沼泽土和泥炭土为主。
１．２　 实验样地设计

实验地选择在纳帕海国际重要湿地哈木谷村神湖附近的泥炭沼泽地（图 １）。 该区域土壤类型为典型泥

炭沼泽土，地表无积水，土壤饱和，植被主要有水葱（ Ｓｃｈｏｅｎｏｐｌｅｃｔｕｓ ｔａｂｅｒｎａｅｍｏｎｔａｎｉ）、苔草（Ｃａｒｅｘ）、杉叶藻

（Ｈｉｐｐｕｒｉｓ ｖｕｌｇａｒｉｓ）、矮地榆（Ｓａｎｇｕｉｓｏｒｂａ ｆｉｌｉｆｏｒｍｉｓ）等。 本研究选取土壤类型、水文和地貌特征相对一致的区域

设置样地。 选择地表植被未受啃食，土壤未受到干扰，禁止放牧的区域设置为对照区（ＣＫ）。 在受牦牛放牧干

扰，地表植被被啃食，土壤被牦牛践踏压实，且地上部分植物群落结构遭受到严重破坏的区域设置牦牛放牧区

（ＹＴ）；在地表植物和土壤草根层受到藏香猪翻拱扰动破坏，表层土壤裸露，具有典型猪拱斑块的区域藏香猪

放养区（ＰＡ）。 在对照区、牦牛放牧区和藏香猪放养区分别设置 １０ｍ×１０ｍ 的样地，沿样地的对角线分别选取

３ 个 １ｍ×１ｍ 的小样方。 每个小样方以“ｓ”形采样，用直径 ５ｃｍ 的土壤钻取土柱 ０—１０ｃｍ 的土壤，每 ５ 个小样

方混合为一个样品，每个处理有 ３ 个重复样品。 剔除土壤中可见的石块和动植物残体后，土样用无菌自封袋

保存于液氮中，带回实验室过 ２ｍｍ 筛后一部分保存于-８０℃超低温冰箱，用于分子生物学分析；另一部分土样

自然风干，用于测定土壤基本化学性质。

图 １　 实验样地

Ｆｉｇ．１　 Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｐｌｏｔｓ

１．３　 土壤基本理化性质和潜在硝化势的测定

土壤容重（Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ）的测定采用环刀法，土壤含水量（Ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｃｏｎｔｅｎｔ）的测定采用烘干法，土壤 ｐＨ 用

复合电极（ＭＰ５５１，中国））以土水比 １∶５ 中测定，土壤总氮（ＴＮ）、总磷（ＴＰ）、硝态氮（ＮＯ－
３ ⁃Ｎ）、铵态氮（ＮＨ＋

４ ⁃
Ｎ）含量采用连续流动分析仪（Ｓｋａｌａｒ Ｓａｎ＋＋）测定，ＴＯＣ 采用总有机碳分析仪测定。 ＰＮＲ 的测定采用 Ｋｕｒｏｌａ
等［２９］的氯酸钾抑制法，以 ｍｇ ＮＯ－

２ ⁃Ｎ ｋｇ－１ ｈ－１干土表示土壤硝化潜势。
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１．４　 土壤 ＤＮＡ 提取

土壤样品的总 ＤＮＡ 提取采用 Ｐｏｗｅｒ Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 试剂盒（ＭＯＢＩＯ 公司，美国）试剂盒，用 ０．５ｇ 新

鲜土壤完成基因组 ＤＮＡ 抽提后，利用 １％琼脂糖凝胶电泳检测抽提的基因组 ＤＮＡ。 进一步进行 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ
的 ＰＣＲ 扩增。
１．５　 氨氧化微生物的测定

ＡＯＡ 的 扩 增 引 物 设 计 为 Ａｒｃｈ⁃ａｍｏＡ⁃Ｆ （ ５′⁃ＳＴＡＡＴＧＧＴＣＴＧＧＣＴＴＡＧＡＣＧ⁃ ３′） ／ Ａｒｃｈ⁃ａｍｏＡ⁃Ｒ （ ５′⁃
ＧＣＧＧＣＣＡＴＣＣＡＴＣＴＧＴＡＴＧＴ⁃３′） ［３０］和 ＡＯＢ 的扩增引物为 ａｍｏＡ⁃ １Ｆ （５′⁃ＧＧＧＧＴＴＴＣＴＡＣＴＧＧＴＧＧＴ⁃ ３′） ／ ａｍｏＡ⁃
２Ｒ （５′⁃ＣＣＣＣＴＣＫＧＳＡＡＡＧＣＣＴＴＣＴＴＣ⁃３′） ［３１］。 所有 ＰＣＲ 反应均采用 ＴｒａｎｓＳｔａｒｔ Ｆａｓｔｐｆｕ ＤＮＡ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ，２０μＬ
反应体系：４μＬ５∗ＦａｓｔＰｆｕ 缓冲液，２μＬ ２．５ｍｍｏｌ ／ Ｌ ｄＮＴＰｓ，０．８μＬ 引物（５μｍｏｌ ／ Ｌ），０．４μＬＦａｓｔＰｆｕ 聚合酶；１０ｎｇ
ＤＮＡ 模板以及约 １０ｎｇ ＤＮＡ 模板，其余的用灭菌水补足。 ＡＯＢ 和 ＡＯＡ⁃ａｍｏＡ 基因 ＰＣＲ 反应条件如下：９５℃变

性 ５ｍｉｎ，然后 ２７ 个循环（９５℃变性 ３０ｓ，在 ５５℃３０ｓ，在 ７２℃延伸 １ｍｉｎ）。 最后 ７２℃延伸 １０ｓ。 全部样本按照正

式实验条件进行，每个样本 ３ 个重复，将同一样本的 ＰＣＲ 产物混合后用 ２％琼脂糖凝胶电泳回收产物，采用

ＡｘｙＰｒｅｐＤＮＡ 凝胶回收试剂盒（ＡＸＹＧＥＮ 公司）进行纯化。 并使用用 ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭ⁃ＳＴ 蓝色荧光定量系统

（Ｐｒｏｍｅｇａ 公司）进行检测定量，之后按照每个样本的测序量要求，进行相应比例的混合。 纯化的 ＰＣＲ 产物使

用 ＮＥＢＮｅｘｔ ＵｌｔｒａＴＭＤＮＡ 文库制备试剂盒（Ｉｌｌｕｍｉｎａ，ＮＥＢ，ＵＳＡ）生成测序文库，最后在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 平台上

进行高通量测序（凌恩，中国上海）。
原始测序序列使用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ 软件质控，使用 ＦＬＡＳＨ 软件进行拼接：使用 ＵＰＡＲＳＥ 软件（ｖｅｒｓｉｏｎ ７．１

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｄｒｉｖｅ５．ｃｏｍ ／ ｕｐａｒｓｅ ／ ），根据 ９７％的相似度对序列进行操作分类单元（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ，ＯＴＵ）
聚类，并在聚类的过程中去除单序列和嵌合体。 利用 ＲＤＰｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｒｄｐ．ｃｍｅ．ｍｓｕ．ｅｄｕ ／ ） 对每条序列进

行物种分类注释，比对 Ｓｉｌｖａ 数据库（ＳＳＵ１２３），设置比对阈值为 ７０％。 应用软件 Ｍｏｔｈｕｒ（ｖｅｒｓｉｏｎ ｖ．１．３０．１），计
算 Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数，用来估计微生物丰富度，并使用 Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数来估计微生物多样性。 所有

这些指数均使用 ＱＩＩＭＥ 计算。 使用 Ｗｅｉｇｈｔｅｄ ｕｎｉｆｒａｃ 主坐标分析（ＰＣｏＡ）以分析微生物群落 β 多样性的差异

（Ｒ．３．３．２）。
１．６　 统计分析

使用 ＳＰＳＳ 软件进行统计分析，以 Ｐ＜０．０５ 为统计差异。 用单因素方差分析（ＡＮＯＶＡ）方法，检验处理之间

土壤理化性质和氨氧化微生物功能基因多样性的差异显著性。 Ｓｐｅａｒｍａｎ 等级相关分析用来评估土壤理化性

质，ＰＮＲ 与土壤功能微生物的 α 多样性（Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ、Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ）的相关性。 采用 Ｒ．３．３．２ 软件对

ＡＯＡ 和 ＡＯＢ ａｍｏＡ 基因序列 ＯＴＵ 进行维恩（Ｖｅｎｎ） 分析。 利用 Ｃａｎｏｃｏ（４．５）多元统计模型分析样本空间差

异特征，利用蒙特卡罗置换检验分析环境因子对氨氧化微生物群落影响显著水平，用典型对应分析（Ｃａｎｏｎｉｃａｌ
ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ， ＣＣＡ），找出对环境变化的敏感微生物。

２　 结果与分析

２．１　 不同放牧对土壤理化性质和硝化潜势的影响

不同放牧对土壤理化性质的影响如表 １ 所示，土壤容重表现为 ＹＴ＞ＣＫ＞ＰＡ，牦牛放牧增加了土壤容重，
而藏香猪放养降低了土壤容重。 牦牛放牧显著降低土壤 ｐＨ、ＴＮ 和 ＴＯＣ 含量（Ｐ＜０．０５），但藏香猪放养与对照

差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 牦牛放牧对 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 含量的影响不显著，藏香猪放养显著增加土壤 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 含量（Ｐ＜
０．０１）。 牦牛放牧和藏香猪放养均降低土壤含水量，对土壤 Ｃ ／ Ｎ、ＴＰ 和 ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ 含量的影响不显著（Ｐ＞０．０５）。
此外，不同放牧影响下土壤 ＰＮＲ 表现为 ＰＡ＞ＹＴ＞ＣＫ，牦牛放牧和藏香猪放养均增加土壤的 ＰＮＲ，藏香猪放养

对 ＰＮＲ 的影响更显著（Ｐ＜０．０５）（图 ２）。
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表 １　 不同放牧对泥炭沼泽土壤理化性质的影响

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｚｉｎｇ ｏｎ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｐｅａｔｌａｎｄ

样地
Ｐｌｏｔｓ

容重
Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ ／
（ｇ ／ ｃｍ３）

含水量
Ｍｏｉｓｔｕｒｅ
ｃｏｎｔｅｎｔ ／ ％

总氮
ＴＮ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

总磷
ＴＰ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

总有机碳
ＴＯＣ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

氨态氮

ＮＨ＋
４⁃Ｎ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

硝态氮

ＮＯ－
３⁃Ｎ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

碳氮比
Ｃ ／ Ｎ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

ｐＨ

ＣＫ ０．４１±０．０２ｂ ０．７±０．０２ａ ６．６６±１．２４ａ ３．２８±１．９ｂ ３００．１９±２５．６ａ ９．８±２．６２ａ ６．７±３．６１ｂ ４５．０８±９．３７ａ ６．４５±０．１４ａ

ＹＴ ０．７７±０．２３ａ ０．５３±０．１ａ ４．０９±０．６５ｂ ４．２７±２．０１ａ １７６．７５±３５．３６ｂ ５．３±１．６７ａ ２．８４±３．１８ｂ ４３．０５±１．８５ａ ５．６３±０．１ｂ

ＰＡ ０．３±０．０７ｂ ０．６３±０．１６ａ ６．５８±０．４４ａ ４．７２±０．６７ａ ２９４．４１±３４．５５ａ １０．３９±１．９７ａ ４１．３４±８．８２ａ ４４．７４±４．０３ａ ６．１９±０．１７ａ

　 　 列内不同的小写字母表示显著性水平 Ｐ＜０．０５；表中数据为平均值±标准差（ｎ＝３）； ＣＫ：对照样地 Ｃｏｎｔｒｏｌ；ＹＴ：牦牛放牧区 Ｙａｋ⁃ｇｒａｚｉｎｇ； ＰＡ： 藏香猪放养区 Ｐｉｇ ⁃

ｇｒａｚｉｎｇ；ＴＮ： Ｔｏｔａｌ ｎｉｇｒｏｇｅｎ； ＴＰ： Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｏｕｓ；ＴＯＣ： Ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ

图 ２　 不同放牧对沼泽湿地土壤硝化潜势的影响

　 Ｆｉｇ． ２ 　 Ｔｈｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｚｉｎｇ ｏｎ ｓｏｉｌ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ

ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅｓ ｏｆ ｐｅａｔｌａｎｄ

ＣＫ：对照样地 Ｃｏｎｔｒｏｌ；ＹＴ：牦牛放牧区 Ｙａｋ⁃ｇｒａｚｉｎｇ；ＰＡ： 藏香猪放

养区 Ｐｉｇ⁃ｇｒａｚｉｎｇ

２．２　 不同放牧对土壤氨氧化微生物多样性的影响

２．２．１　 α 多样性

总体上，平均每一个样本的 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的测序深

度分别为 ３４３０６、３９１８０ 条序列。 ＡＯＡ 及 ＡＯＢ 的稀释曲

线都趋向于平坦的状态，说明测序是合理的（图 ３）。
对照区、牦牛放牧区和藏香猪放养区的土壤均基于

９７％的相似度下，每个样本的 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 文库覆盖度

都达到 ９９％（表 ２）。 ＡＯＡ 的 ＯＴＵ 数目、Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ
指数均表现为 ＣＫ＞ＹＴ＞ ＰＡ，ＰＡ 与 ＣＫ 和 ＹＴ 差异均显

著，而 ＣＫ 和 ＹＴ 差异不显著。 ＡＯＡ 的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数表

现为 ＹＴ＞ＣＫ＞ＰＡ，而 ＡＯＡ 的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数表现为ＰＡ＞
ＹＴ＞ＣＫ（Ｐ＞０．０５）。 ＡＯＢ 的 ＯＴＵ 数目、Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指

数均表现为 ＣＫ＞ ＰＡ＞ＹＴ（Ｐ＜０．０５），ＡＯＢ 的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指

数表现为 ＣＫ＞ ＰＡ＞ＹＴ，ＡＯＢ 的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数表现为 ＹＴ
高于 ＰＡ 和 ＣＫ（Ｐ＞０．０５）。 表明牦牛放牧和藏香猪放养

降低土壤 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的丰富度，藏香猪放养对 ＡＯＡ
丰富度的影响更显著，牦牛放牧对 ＡＯＢ 丰富度的影响更显著。 牦牛放牧降低了 ＡＯＢ 的多样性。 藏香猪放养

降低了 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的多样性。

表 ２　 不同放牧对沼泽湿地土壤 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的 ａｍｏＡ 基因多样性指数的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ ＡＯＡ ａｍｏＡ ａｎｄ ＡＯＢ ａｍｏＡ ｏｆ ｐｅａｔ ｓｗａｍｐ ｓｏｉｌ ｗｉｔｈ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｚｉｎｇ

微生物
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

样地
Ｐｌｏｔｓ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒｇｅ

ＯＴＵ 数目
ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒｓ

Ｃｈａｏ１ 指数 ＡＣＥ 指数 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数

Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

ＡＯＡ ＣＫ ０．９９ １０２．００±４０．４７ａ １１０．００±４６．０１ａ １０７．００±４３．１８ａ ２．１３±２．１９ａ ０．１７±０．０３ａ

ＹＴ ０．９９ ８４．００±３．５６ａ ８４．００±４．３２ａ ８４．００±３．５６ａ ２．３４±２．１２ａ ０．２８±０．０７ａ

ＰＡ ０．９９ ２８．００±９．６３ｂ ２７．３３±１０．５ｂ ２８．００±９．６３ｂ １．６９±１．１３ｂ ０．４９±０．２３ａ

ＡＯＢ ＣＫ ０．９９ １５８．００±７．２６ａ １６５．３３±８．３８ａ １６３．６７±６．８５ａ ３．２７±３．３１ａ ０．０８±０ａ

ＹＴ ０．９９ ８５．６７±４．６４ｃ ９５．３３±８．５８ｃ ９２．００±５．３５ｃ ２．７０±２．６８ｂ ０．３５±０．３３ａ

ＰＡ ０．９９ １１９．００±１２．３６ｂ １２６．００±１４．５１ｂ １２４．３３±１２．５ｂ ３．１５±３．０６ａ ０．０８±０．０１ａ
　 　 同一列内不同的小写字母表示显著性水平 Ｐ＜０．０５；表中数据为平均值±标准差（ｎ＝ ３）； ＡＯＡ：氨氧化古菌，ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ａｒｃｈａｅａ； ＡＯＢ：

氨氧 化 细 菌， ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ； ＯＴＵ： 操 作 分 类 单 元， Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ； ＡＣＥ： 基 于 盖 度 的 估 计 量， ａｂｕｎｄａｎｃｅ⁃ｂａｓｅｄ

ｃｏｖｅｒａｇｅ ｅｓｔｉｍａｔｏｒ

２．２．２　 β 多样性指数

基于 ｗｅｉｇｈｔｅｄ ｕｎｉｆｒａｃ ＰＣｏＡ 的分析，ＡＯＡ 的 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 分别为 ５３．０１％和 ３２．１９％（图 ４）。 ＣＫ 和 ＹＴ 组间

的样本在 ＰＣ１ 的方向上区分开，而 ＣＫ 与 ＰＡ 土壤组间的样本在 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 方向上都区分开。 排序结果较好
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图 ３　 基于 ＯＴＵ 数目 ９７％相似度的 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的稀释曲线

Ｆｉｇ．３　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ｔｈｅ ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒ ａｔ ９７％ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｆｏｒ ＡＯＡ （ａ） ａｎｄ ＡＯＢ

ＯＴＵ：操作分类单元，Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ；ＡＯＡ： 氨氧化古菌，ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ａｒｃｈａｅａ；ＡＯＢ： 氨氧化细， ａｍｍｏｎｉａ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ

的反映了土壤微生物群落在对照区、牦牛放牧区和藏香猪放养区的整体状况，且区分度高，表明牦牛放牧和藏

香猪放养均对土壤的 ＡＯＡ 的 β 多样性的影响比较显著。 ＡＯＢ 的 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 分别为 ６２．４０％和 １９．８２％。 ＣＫ
在 ＰＣ１ 的方向与 ＹＴ 组间的样本区分开，但与 ＰＡ 没有区分开（图 ４）。 表明牦牛放牧对土壤的 ＡＯＢ 的 β 多样

性的影响比较显著，而藏香猪放养对 ＡＯＢ 的 β 多样性的影响相对比较小。

图 ４　 不同放牧对泥炭沼泽土壤 ＡＯＡ 及 ＡＯＢ 的 β 多样性分析

Ｆｉｇ．４　 Ｔｈｅ β ｄｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓ ｏｆ ＡＯＡ ａｎｄ ＡＯＢｏｆ ｐｅａｔ ｓｗａｍｐ ｓｏｉｌ ｗｉｔｈ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｚｉｎｇ

２．３　 不同放牧对土壤氨氧化微生物群落结构的影响

在 ＡＯＡ⁃ａｍｏＡ 基因的门分类水平上，泉古菌门（Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ）在对照区土壤中相对比重最高，约占

６２．８％，在牦牛放牧区和藏香猪放养区土壤中分别占 ６．５％和 ２．７％ （图 ５）。 在 ＡＯＡ⁃ａｍｏＡ 基因的属分类水平

上，对照区土壤中泉古菌门（Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ＿ｎｏｒａｎｋ）的属占 ６２．８％，但在牦牛放牧和藏香猪放养区土壤中分别

为 ６．５％和 ２．７％。 在 ＡＯＢ⁃ａｍｏＡ 基因的门分类水平上，变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）在对照区土壤中约占 ９９．９％，

６２３２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

在牦牛放牧区和藏香猪放养区土壤中分别占 ９７．６％和 ９９．０％。 在 ＡＯＢ⁃ａｍｏＡ 基因的属分类水平上，亚硝化螺

菌属（Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ）在对照区土壤中约占 ９９．９％，在牦牛放牧区土壤中和藏香猪放养区占 ９６．１％和 ９８．０％。 可

见，牦牛放牧和藏香猪放养均对土壤 ＡＯＡ 群落组成影响比较显著，对土壤 ＡＯＢ 群落组成的影响比较小。

图 ５　 不同放牧对沼泽湿地土壤 ＡＯＡ 门（ａ），ＡＯＢ 门（ｂ），ＡＯＡ 属（ｃ）及 ＡＯＢ 属（ｄ）的相对丰度

Ｆｉｇ．５　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ＡＯＡ ｐｈｙｌａ （ａ）， ＡＯＢ ｐｈｙｌａ （ｂ）， ＡＯＡ ｇｅｎｅｒａ （ｃ） ａｎｄ ＡＯＢ ｇｅｎｅｒａ （ｄ） ｏｆ ｐｅａｔ ｓｗａｍｐ ｓｏｉｌ ｗｉｔｈ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ

ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｚｉｎｇ

不同放牧处理中 ＡＯＡ⁃ａｍｏＡ 和 ＡＯＢ⁃ａｍｏＡ 基因序列 ＯＴＵ 的 Ｖｅｎｎ 分析（图 ６）。 不同放牧影响下 ＡＯＡ⁃
ａｍｏＡ 基因共获得 ２５９ 个 ＡＯＡ⁃ａｍｏＡ 基因序列 ＯＴＵ，不同放牧共有 ＯＴＵ 数目为 １０ 个，占总 ＯＴＵ 数目的 ３．８％。
特有的 ＯＴＵ 数目表现为 ＣＫ＞ＹＴ＞ＰＡ，不同放牧影响下 ＡＯＢ⁃ａｍｏＡ 基因序列 ＯＴＵ 共获得 ２８７ 个，不同放牧共

有 ＯＴＵ 为 ８２ 个，占总 ＯＴＵ 的 ２８．５％。 其中，特有的 ＯＴＵ 表现为 ＣＫ＞ＹＴ＞ＰＡ。 总体上，不同放牧对 ＡＯＡ⁃
ａｍｏＡ 基因的 ＯＴＵ 数量和分布影响比 ＡＯＢ⁃ａｍｏＡ 基因更显著，藏猪放养比牦牛放牧区的特有的 ＯＴＵ 数目

更少。
２．４　 土壤理化性质、ＰＮＲ 与氨氧化微生物群落的关系

由表 ３ 可知，Ｐｅａｒｓｏｎ 相关分析表明，ＡＯＡ⁃ａｍｏＡ 基因的丰富度和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数与土壤的 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 含

量和 ＰＮＲ 呈显著负相关（Ｐ＜０．０５），Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数与 ＰＮＲ 呈显著正相关（Ｐ＜０．０５）。 ＡＯＢ⁃ａｍｏＡ 基因的

丰富度和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数均与 ｐＨ （Ｐ＜０．０１）、ＴＯＣ、ＴＮ 和 ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 含量显著正相关（Ｐ＜０．０５）。
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图 ６　 不同放牧 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ ａｍｏＡ 基因序列 ＯＴＵ 的 Ｖｅｎｎ 图

Ｆｉｇ．６　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＡＯＡ ａｎｄ ＡＯＢ ａｍｏＡ ｇｅｎｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＯＴＵ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｚｉｎｇ

表 ３　 土壤理化性质，ＰＮＲ 及 ＡＯＡ 与 ＡＯＢ 多样性的关系

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ， ＰＮＲ， ＡＯＡ ａｎｄ ＡＯＢ α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

微生物
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ

项目
Ｉｔｅｍｓ

容重
Ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ ｐＨ 总氮

ＴＮ
总磷
ＴＰ

总有机碳
ＴＯＣ

氨态氮

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ

硝态氮

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ

碳氮比
Ｃ ／ Ｎ

硝化潜势
Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ

Ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅ

ＰＮＲ －０．３７６ ０．００２ ０．２８５ ０．３８９ ０．２９０ ０．４４０ ０．５０３ －０．０４２ １

ＡＯＡ Ｃｈａｏ１ 指数 ０．３２６ ０．１０５ －０．２４０ －０．１８７ －．０．２４５ －０．１６９ －０．７２０∗ ０．０８６ －０．７１３∗

ＡＣＥ 指数 ０．３４１ －０．０８５ －０．２５６ －０．１８７ －０．２６２ －０．１８３ －０．７３４∗ －０．０８１ －０．７１５∗

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 ０．５４０ －０．１４５ －０．２３６ －０．２４２ －０．３６６ －０．４０９ －０．７３５∗ －０．１９９ －０．６７９∗

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 －０．３６６ －０．０３ －０．０４４ ０．３３９ ０．１５３ ０．３３１ ０．５２９ ０．１４２ ０．６９９∗

ＡＯＢ Ｃｈａｏ１ 指数 －０．５０１ ０．９００∗ ０．７３３∗ －０．０５５ ０．７４２∗ ０．６８２∗ －０．０３９ ０．１５５ －０．０６９

ＡＣＥ 指数 －０．５５１ ０．９０７∗∗ ０．７５７∗ －０．１２１ ０．７７８∗ ０．６８８∗ －０．０１２ ０．１８２ －０．０９１

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 －０．６２１ ０．９１５∗∗ ０．７４７∗ ０．００９ ０．８０５∗ ０．７６５∗ ０．１２１ ０．２３５ ０．０４３

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数 ０．４０８ －０．５９７ －０．５３４ ０．３０８ －０．５９４ －０．２８５ －０．２３３ －０．２２０ －０．１９８

　 　 ∗相关系数的显著水平 Ｐ＜０．０５　 ∗∗相关系数显著性 Ｐ＜０．０１． ＡＣＥ：基于盖度的估计量，ａｂｕｎｄａｎｃｅ⁃ｂａｓｅｄ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｅｓｔｉｍａｔｏｒ

ＣＣＡ 反应了基于属分类水平上，环境因子对 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落结构的影响（图 ７）。 ＡＯＡ⁃ａｍｏＡ 基因群落

的 ＣＣＡ１ 和 ＣＣＡ２ 轴分别为 ８６．６％和 １２．２％。 Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ 检验显示，土壤 ｐＨ、ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 和 ＴＮ 含量对 ＡＯＡ 的群

落结构有显著的影响（Ｐ＜０．０５），但土壤容重、ＴＮ、ＴＰ、ＴＯＣ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ 和 Ｃ ∶Ｎ 等对 ＡＯＡ 的群落结构没有显著影

响（Ｐ＞０．０５）。 ＡＯＢ⁃ａｍｏＡ 基因群落的 ＣＣＡ１ 和 ＣＣＡ２ 轴分别是 ７１．９％ 和 ２６．１％，解释了 ＡＯＢ 群落结构变异程

度 ９８．０％。 Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ 检验显示，土壤理化性质对 ＡＯＢ 群落结构变化没有显著的影响（Ｐ＞０．０５）。

３　 讨论

３．１　 放牧对土壤理化性质和 ＰＮＲ 的影响

牦牛放牧显著增加土壤容重，藏香猪放养降低土壤容重；两者均使土壤含水量降低，原因是牦牛的践踏活

动使得土壤紧实度增加，导致容重增加［６，２３，３２］，而藏香猪的翻拱扰动作用使得表层土壤疏松、土壤孔隙度增

大，导致土壤容重下降［３２］；放牧过程中牲畜啃食地表植被，降低植被覆盖率，增加表层土壤水分的蒸发［２３，３３］。
藏香猪放养使土壤 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 含量显著增加，牦牛放牧使土壤 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 含量略有降低。 原因是放牧伴随着牲畜排

泄物的输入［２２，３４］；导致 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 含量的增加，但牦牛的践踏使得土壤紧实度增加，容重上升，通气性变差，土壤

有机质矿化作用减弱，导致其 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 含量降低［３５］，藏香猪的翻拱使得土壤疏松透气，氮矿化作用加强，增加
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图 ７　 土壤 ＡＯＡ⁃ａｍｏＡ 和 ＡＯＢ⁃ａｍｏＡ 基因群落组成和环境因子的典型对应分析

Ｆｉｇ．７　 Ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ＡＯＡ⁃ａｍｏＡ ｇｅｎｅ

ａｎｄ ＡＯＢ⁃ａｍｏＡ ｇｅｎｅ

Ａｒｃｈａｃｅ＿ ｎｏｒａｎｋ：属于古菌门； Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ ＿ ｎｏｒａｎｋ：属于泉古菌门； ｕｎｃｌａｓｓｆｉｅｄ： 未分类的菌； Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ ＿ ｎｏｒａｎｋ：属于奇古菌门；

ｓｐｈｉｎｇｏｂｉｕｍ：鞘脂菌属；Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ：亚硝化螺菌属；Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓ：亚硝化单细胞菌；Ｎｉｔｒｏｓｏｖｉｂｒｉｏ：弧菌属； ｐＨ： 土壤 ｐＨ； ＴＮ：总氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

ｃｏｎｔｅｎｔ；ＴＰ：总磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＴＯＣ：总有机碳 Ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ：铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＯ－

３ ⁃Ｎ：硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｃｏｎｔｅｎｔ；ＰＮＲ：

硝化潜势 Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅ

土壤的 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 含量。 牦牛放牧显著降低土壤 ｐＨ 和 ＴＮ 和 ＴＯＣ 含量，藏香猪放养对土壤 ｐＨ、ＴＮ 和 ＴＯＣ 含量

的降低不明显。 放牧过程中虽伴随着动物排泄物的返还，由于使地表植被大量啃食，减少土壤有机物质的返

还。 研究表明，长期放牧通过减少植被的覆盖率和压实和侵蚀土壤，导致土壤的理化性质退化［１９］；藏香猪的

翻拱扰动使地表植物根系裸露死亡，短期内有机质返还增加，但长期作用会加剧土壤 ＴＮ 和 ＴＯＣ 含量的降

低［３６］。 牦牛放牧和藏香猪放养均增加了土壤 ＰＮＲ，原因是放牧过程中牲畜排泄物输入导致土壤 ＰＮＲ 增

加［３７］。 此外，放牧过程中土壤个体微生物硝化生物体或群落结构的生理活性的变化也会影响土壤 ＰＮＲ 的

变化［３８］。
３．２　 放牧对土壤氨氧化微生物多样性的影响

放牧对微生物多样性的影响依赖于环境条件、土壤特性、植凋落物质量和数量、放牧强度和动物类型的综

合作用［３９］。 藏香猪放养和牦牛放牧均降低土壤 ＡＯＡ 的多样性，但牦牛放牧对 ＡＯＡ 的多样性的影响不显著。
研究表明，在放牧最严重的地区，ＡＯＡ 的多样性最低［４０］；适量的尿素可增加 ＡＯＡ 的多样性，而长期施加尿素

降低 ＡＯＡ 的多样性［４１］，动物尿液中含有 ９０％的尿素［４２］。 牦牛放牧和藏香猪放养过程中由于干扰强度和排

泄物的输入不同会对土壤 ＡＯＡ 多样性产生不同的影响。 牦牛放牧显著降低土壤 ＡＯＢ 的多样性（Ｐ＜０．０５），
但藏香猪放养对土壤 ＡＯＢ 的多样性的影响不显著。 这与研究发现在放牧强度最严重地区，ＡＯＢ 的多样性最

高不一致［４０］，原因是在本研究中受放牧影响的土壤 ｐＨ，ＴＯＣ 和总氮含量没有出现向高水平转化，而是比未受

干扰的对照区的土壤更低。 也有研究表明，放牧降低了土壤微生物的多样性［３３］。 牦牛放牧和藏香猪放养均

降低土壤 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的丰富度，藏香猪放养和牦牛放牧分别对 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 丰富度的影响更显著。 这主要

是不同的放牧方式对土壤养分的影响不同，微生物多样性的变化还会受到其他综合环境因素的影响。
ＡＯＡ⁃ａｍｏＡ 基因的丰富度和多样性 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数与土壤的 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 含量呈显著负相关（Ｐ＜０．０５）。 已有研

究发现，ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 含量的变化会影响 ＡＯＡ⁃ａｍｏＡ 基因的多样性［４３⁃４４］。 本研究发现，ＡＯＢ⁃ａｍｏＡ 基因的丰富度和
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多样性与 ｐＨ、ＴＯＣ 和 ＴＮ 显著正相关。 Ｄａｉ 等［１４］研究表明，土壤 ＴＮ 和 ＴＯＣ 是影响 ＡＯＢ 多样性的重要因素，
土壤有机质含量越高，微生物群落多样性越高。 此外，ＡＯＢ 的多样性与 ｐＨ 和 ＴＮ 呈正相关关系［４４］。 牦牛放

牧区的 ｐＨ、ＴＯＣ 和 ＴＮ 含量最低，导致其 ＡＯＢ 多样性显著降低（Ｐ＜０．０５），而藏香猪放养区的 ｐＨ、ＴＯＣ 和 ＴＮ
相对较高，ＡＯＢ 多样性降低不明显（Ｐ＞０．０５）。 此外，ＰＮＲ 与 ＡＯＡ 多样性呈显著负相关，表明在泥炭沼泽土壤

中 ＡＯＡ 群落对硝化作用的影响比较大。 较高的细菌多样性可表明其在氨氧化过程具有更高的生态系统功

能［４５］，放牧活动使氨氧化微生物多样性降低，影响其生态系统功能。
ＡＯＡ 与 ＡＯＢ 的群落组成随环境因素变化而发生改变［４３］。 牦牛放牧和藏香猪放养活动改变了氨氧化微

生物的群落组成，原因是这两种放牧活动导致土壤环境因子发生了改变。
３．３　 放牧对氨氧化微生物群落结构的影响

大量的研究发现放牧影响 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落结构［６，３３］。 ＣＣＡ 结果显示，土壤 ｐＨ、ＴＮ 和 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 含量对

ＡＯＡ 群落具有显著影响（Ｐ＜０．０５）。 这与 Ｇｕｂｒｙ⁃Ｒａｎｇｉｎ 等［４６］的研究发现土壤 ｐＨ 的变化是导致 ＡＯＡ 群落结

构发生显著变化的主要因素一致。 也有研究表明土壤 ｐＨ、ＴＮ 和 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 含量的变化会影响硝化细菌群落结

构的变化［１５］。 本研究发现土壤环境因子对 ＡＯＢ 群落结构变异程度的解释为 ９８．０％，但 Ｍｏｎｔｅ Ｃａｒｌｏ 检验并没

有显示单一的土壤理化性质和 ＰＮＲ 对 ＡＯＢ 的群落结构产生显著的影响 （Ｐ＞０．０５），表明在泥炭沼泽湿地中

ＡＯＢ 群落结构并不受单一的土壤环境因子的影响，而是受各种环境因子的综合作用。 因此，牦牛放牧和藏香

猪放养导致环境因子发生改变是改变 ＡＯＡ⁃ａｍｏＡ 群落结构的重要因素。 在门的分类水平上，牦牛放牧和藏香

猪放养均对 ＡＯＢ 群落的相对丰度影响不显著，但对 ＡＯＡ 群落的相对丰度的影响比较显著。 ＡＯＢ⁃ａｍｏＡ 基因

门和属分类水平中的 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 和 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ 的相对丰度占的比重比较大，达到 ９９．９％。 这与展鹏飞

等［４７］研究表明高寒草甸泥炭土的主要优势菌为 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 的结果十分相近，主要原因是 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 具

有共营养特性，在土壤有机碳浓度较高的条件下旺盛生长；此外，土壤生态系统中 ＡＯＢ 群落的组成主要由

Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ 为主［１６，４８］。 牦牛放牧和藏香猪放养活动均显著降低了 ＡＯＡ 基因 Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔｅ 的相对丰度，且在

藏香猪放养区更明显降低。 这与放牧后的草地土壤中微生物群落的整体功能基因发生了显著变化一致［２１］。
土壤 ＡＯＡ 的主要物种是 Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔｅ 是环境中分布最广的物种之一［４９］，Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔｅ 在氨氧化过程中发挥

着重要的作用［５０］。 ＡＯＡ⁃ａｍｏＡ 基因相对丰度的改变势必会影响土壤中氨氧化功能，导致其土壤的硝化作用

发生改变。 本研究表明在泥炭沼泽土壤中，ＡＯＡ 的群落结构更易受放牧干扰的影响，臧香猪放养比牦牛放牧

对 ＡＯＡ 群落结构的影响更强烈。

４　 结论

（１）牦牛放牧增加土壤容重和 ＰＮＲ，降低土壤自然含水量、ｐＨ、ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ、ＴＮ、ＴＯＣ 和 ＮＯ－

３ ⁃Ｎ 含量；藏香猪放

养降低土壤容重和含水量，增加土壤 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 含量和 ＰＮＲ。

（２）牦牛放牧降低土壤 ＡＯＡ 的丰富度和 ＡＯＢ 的 α 多样性，改变土壤 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的 β 多样性；藏香猪放

养降低土壤 ＡＯＢ 的丰富度和 ＡＯＡ 的 α 多样性，二者均降低 Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ 的相对丰度。 藏香猪放养对土壤 α
多样性和群落结构的影响比牦牛放牧更显著。

（３）由放牧所引起的 ｐＨ、ＮＯ－
３ ⁃Ｎ 和 ＴＰ 含量的改变是导致 ＡＯＡ 群落结构显著变化的主要因素。 牦牛放

牧和藏香猪放养明显改变了土壤 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的群落，藏香猪放养对其影响更显著。 表明放牧影响湿地生态

系统的氮循环过程和土壤的生态系统功能，长期的过度藏香猪放养更不利于维持湿地生态系统的稳定。
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