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放牧和刈割对大针茅草原土壤微生物群落结构及多样
性的影响

郑佳华１，２，赵萌莉１，２，∗，王　 琪１，２，张　 峰１，２，张　 彬１，２，张　 军３

１ 内蒙古农业大学草原与资源环境学院，呼和浩特　 ０１００１９

２ 内蒙古农业大学草地资源教育部重点实验室，呼和浩特　 ０１００１９

３ 内蒙古农业大学理学院，呼和浩特　 ０１００１９

摘要：放牧和刈割是内蒙古草原的两种主要利用方式，然而，长期放牧和刈割对大针茅草原土壤微生物群落的影响知之甚少，因
此，以内蒙古大针茅草原为研究对象，设置放牧和刈割两种利用方式，以围封不利用为对照，基于高通量测序技术，研究大针茅

草原在不同利用方式下土壤微生物组成及多样性的变化，并结合土壤理化因子进一步探究土壤微生物群落组成的主要影响因

素。 研究结果表明：不同利用方式下土壤细菌 α 多样性指数无显著差异，而刈割显著提高了土壤真菌 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ＿ｓｐｅｃｉｅｓ、Ｃｈａｏ１
和 ＡＣＥ 指数；土壤细菌群落的优势菌门是变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ），土壤真菌群落的优势菌门是子

囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）和被孢霉门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ），不同利用方式下部分微生物类群的相对丰度差异显著，放牧显著提高了细

菌群落的变形菌门、疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）和芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）的相对丰度，刈割显著提高了真菌群落的担

子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度，此外，放牧和刈割均显著降低了厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）的相对丰度；冗余分析表明，土壤细菌主

要受硝态氮和铵态氮影响，二者均与酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）呈正相关，与变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）呈负相关，土壤真菌主要受

有效磷和硝态氮影响。 综上所述，草地利用方式的改变通过土壤理化因子改变了土壤微生群落组成及多样性，其中土壤铵态

氮、硝态氮和有效磷是微生物群落形成和演化的主要驱动因素。 研究揭示了不同利用方式下大针茅草原土壤微生物群落结构

特征及多样性的变化及其与土壤理化性质的关系，可为大针茅草原合理利用提供理论依据。
关键词：大针茅草原；土壤微生物；冗余分析；放牧
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ｓｔｕｄｙ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｓ． ｇｒａｎｄｉｓ ｓｔｅｐｐｅ ｕｎｄｅｒ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｒｅｇｉｍｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ， ｗｈｉｃｈ ｍａｙ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ
ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｒａｔｉｏｎａｌ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ Ｓ． ｇｒａｎｄｉｓ ｓｔｅｐｐｅ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｓｔｉｐａ ｇｒａｎｄｉｓ ｇｒａｓｓｌａｎｄ； ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ； ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ； ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｒｅｇｉｍｅｓ

大针茅草原是欧亚草原中最常见，最具代表性和最稳定的典型草原群落，广泛分布于我国内蒙古中东

部［１］。 有研究表明，我国内蒙古锡林郭勒盟 ７４．０％的大针茅草原处于退化状态，严重威胁着畜牧业生产和当

地牧民的生计［２］。 放牧和刈割是该地区最普遍的利用方式，也是造成草地退化的主要原因［３］，过度放牧会对

草地生态系统造成许多负面影响，包括有毒植物的增加以及植被覆盖度和生物量的损失、破坏植物群落的结

构和组成、导致土壤环境恶化等［４—５］，宋洁等的研究发现，重度放牧导致大针茅草原优势种重要值降低，并且

显著降低了土壤养分含量［６］，此外，土壤含水量、草地蒸散速率、土壤有机碳含量和土壤呼吸速率均与放牧强

度呈负相关，说明放牧对草地生态系统功能有负效应［７］。 另一方面，刈割显著降低大针茅草原的产量和土壤

氮含量［８］，也导致土壤中营养元素的流失，降低生态系统的稳定性［９—１０］。
土壤是一个复杂的生态系统，可以提供植物生长所需的水分和养分，是生物地球化学循环的基础［１１］。 草

地退化会导致沙漠化，并降低微生物数量［１２］。 土壤微生物是草地生态系统的重要组成部分，参与多种重要的

生态功能，在调节碳氮循环等生物地球化学过程中发挥着重要作用［１３］。 不同的微生物在土壤养分循环中发

挥不同的功能，如分解有机质和凋落物等［１４］。 有研究发现，人为干扰导致的草地植被群落的变化改变了一些

土壤细菌的代谢，导致其对植物生长有害［１５］。 同时，生物和非生物因素，如凋落物输入、土壤物理性质和土壤

养分状况可以调控微生物种群数量、群落结构和活性［１６］。 因此，不同利用方式下大针茅草原土壤养分状况和

环境因子的变化可能导致微生物群落结构和组成的变化，这一研究对于草地管理和健康评价具有重要意义。
目前有关大针茅草原长期放牧和刈割下对土壤微生物群落的研究较少，因此本研究采用高通量测序技

术，旨在研究大针茅草原在不同利用方式下土壤微生物组成及多样性的变化，并结合土壤理化因子进一步探

究土壤微生物群落组成的主要影响因素。 阐明土壤微生物群落组成的驱动因素，为大针茅草原合理利用提供

理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

　 　 研究区位于内蒙古锡林浩特市毛登牧场（１１６．０３°—１１６．５０°Ｅ、４４．８０°—４４．８２°Ｎ）。 该地区属温带干旱大

９９９４　 １２ 期 　 　 　 郑佳华　 等：放牧和刈割对大针茅草原土壤微生物群落结构及多样性的影响 　
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陆性气候，气温变化剧烈，昼夜温差较大。 年平均气温 ２． ２５℃，年降水量 １３６—３８７ｍｍ，年平均降水量

２８１．３９ｍｍ；年蒸发量 ２０００—２７００ｍｍ。 大部分降水集中在 ６—９ 月，占全年降水量的 ８０％以上。 光照、热、降水

同期出现。 土壤以栗钙土为主，土壤有机质含量 ２％—３％。 该地区以大针茅（Ｓｔｉｐａｇｒａｎｄｉｓ）为建群种，优势种

有羊草（Ｌｅｙｍｕｓｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）和知母（Ａｎｅｍａｒｒｈｅｎａａｓｐｈｏｄｅｌｏｉｄｅｓ），主要伴生种有黄囊苔草（Ｃａｒｅｘｋｏｒｓｈｉｎｓｋｙｉ）、黄花

黄芪（Ａｓｔｒａｇａｌｕｓｌｕｔｅｏｌｕｓ）、冰草（Ａｇｒｏｐｙｒｏｎｃｒｉｓｔａｔｕｍ）以及冷蒿（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｆｒｉｇｉｄａ）等。
１．２　 试验设计

本研究选择刈割（Ｍ）以及自由放牧（Ｇ）两种利用方式，并以围封作为对照（Ｅ），各个样地在地形地貌、土
壤组分、气候及原生群落组成与类型上基本一致。 其中刈割样地和围封样地位于毛登牧场天然打草场试验

地，实验样地于 ２０１１ 年开始处理，设置了刈割处理区和围封对照区，３ 次重复，共 ６ 个小区，每个小区面积为

５０ｍ×３０ｍ，小区间隔 １０ｍ，每年的 ８ 月 ３１ 号使用打草机对刈割样地进行割草处理，留茬高度约为 ５ｃｍ。 放牧

样地选择毛登牧场中利用强度相近的 ３ 户牧民草场，面积分别为 ５３３、５００、４００ｈｍ２，全年自由放牧，主要放牧

家畜为绵羊，放牧年限超过 ２０ 年，２０１４—２０２０ 年使用移动围笼测定 ３ 户草地的 ７ 年平均草地利用率为

６０．９％［１７］。
１．３　 土壤取样

野外取样于 ２０２０ 年 ８ 月 １０—２０ 日生物量高峰期进行。 在刈割和对照样地各个重复小区内随机设置３ 个

１ｍ×１ｍ 的样方，３ 个家庭牧场各随机设置 ３ 个 １ｍ×１ｍ 的样方，使用内径 ７ｃｍ 的根钻在每个样方内以“Ｓ”形 ５
点混合采样法收集 ０—２０ｃｍ 土层的土壤并装入根袋中，筛出土壤样品分成 ２ 份保存，一份放在 ４℃冰盒中带

回实验室用于土壤微生物高通量测定，另一份带回实验室风干后用于土壤理化性质指标的测定。 完成土壤样

品采集后，在每个小区内使用快速检测温度计随机测定 ３ 处 ２０ｃｍ 深度的土壤温度，计算平均值记为该小区

的土壤温度，使用烘干称重法测定土壤含水量。
１．４　 土壤微生物 ＤＮＡ 提取及测序

将低温保存的土壤样品按每个区组混合成为 １ 个样品，使用 ＭＯＢＩＯ 土壤 ＤＮＡ 提取试剂盒（德国 ＱＩＡＥＮ
公司）提取土壤微生物总 ＤＮＡ。 将得到的 ＤＮＡ 溶液利用紫外分光光度计和琼脂糖凝胶电泳仪检测浓度和样

品完整性（琼脂糖凝胶浓度：１％；电压：１５０Ｖ；电泳时间：４０ 分钟）。 当用 Ｎａｎｏｄｒｏｐ ２０００ 测定 ＤＮＡ 样品的

Ａ２６０ ／ Ａ２８０ 比值均接近于 １．８ 时，表明所提取 ＤＮＡ 无降解，质量较好，可用于后续的 ＰＣＲ 扩增实验。 ＰＣＲ 扩

增细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ Ｖ３⁃Ｖ４ 高变区：５１５Ｆ （５′⁃ｇｔｇｃｃａｇｃｍｇｃｃｇｃｇｇｔａａ⁃ ３′）、８０６Ｒ （５′⁃ｇｇａｃ⁃ＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃
３′），使用真菌引物组 ＩＴＳ５⁃１７３７Ｆ 和 ＩＴＳ２⁃２０４３Ｒ 扩增 ＩＴＳ１ 可变区。 在 ２％琼脂糖凝胶中检测 ＰＣＲ 产物，以确

定扩增的成功率和条带的相对强度。 使用 ＴｒｕＳｅｑ􀳏 ＤＮＡ ＰＣＲ⁃Ｆｒｅｅ Ｓａｍｐｌｅ Ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 进行文库构建。 测序

工作由“北京诺禾致源科技股份有限公司”完成。 基于 ＩｏｎＳ５ＴＭＸＬ 测序平台，利用单端测序的方法，构建小片段

文库进行单端测序。 测序完成后，对原始数据进行剪切、过滤、拼接得到有效数据用于后续分析，在 ９７％相似性

水平下将优质序列聚类成为 ＯＴＵｓ（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ），然后对 ＯＴＵｓ 序列进行物种注释。 使用 Ｑｉｉｍｅ 软

件计算 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ⁃ｏｔｕｓ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ⁃ｗｉｅｎｅｒ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、ＡＣＥ 指数，用于分析土壤微生物群落

α 多样性［１７］。
１．５　 土壤理化性质测定

土壤全碳、全氮使用元素分析仪测定；土壤全磷使用钼锑抗比色法测定；土壤铵态氮、硝态氮使用连续流

动分析仪 ＡＡ３ 测定；土壤有机碳使用重铬酸钾容量法⁃外加热法测定；土壤有效磷使用 ０．５ｍｏｌ ／ Ｌ ＮａＨＣＯ３法测

定；土壤电导率使用电导仪测定；土壤 ｐＨ 使用 ｐＨ 计测定。 以上指标均严格按照土壤农化分析手册中的实验

步骤测定［１８］。
１．６　 数据分析

使用 Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 初步整理数据，使用 ＳＰＳＳ ２０．０ 对实验数据进行正态分布检验和方差齐性检验，本试验的

数据均符合正态分布且通过了方差齐性检验，对数据进行差异显著性检验（ＤＵＮＣＡＮ 法，α ＝ ０．０５）。 使用

０００５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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Ｏｒｉｇｉｎ ２０１９ 作图。 使用 ｃａｎｏｃｏ ５．０ 软件进行冗余分析。

２　 结果分析

２．１　 土壤理化性质

由表 １ 可以看出，利用方式对土壤养分含量有显著影响，与围封相比，放牧显著降低了土壤硝态氮、有效

磷、有机碳、总氮和总碳含量，而刈割显著提高了土壤总氮和总碳含量（Ｐ＜０．０５）。 说明刈割有利于大针茅草

原土壤养分的累积，而放牧则导致了土壤养分流失严重。 同时，利用方式对土壤物理性质也有显著影响，与围

封相比，放牧显著降低了土壤含水量、温度和 ｐＨ，而刈割显著提高了土壤 ｐＨ（Ｐ＜０．０５）。

表 １　 不同利用方式下土壤理化特性

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｒｅｇｉｍｅ

土壤理化因子
Ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｆａｃｔｏｒｓ

围封
Ｅｎｃｌｏｓｅｄ

刈割
Ｍｏｗｉｎｇ

放牧
Ｇｒａｚｉｎｇ

铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ０．７８±０．０８ａ ０．８３±０．０９ａ ０．６３±０．０４ａ

硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ３．８９±０．２７ａ ３．９６±０．２１ａ ３．０６±０．０９ｂ

总磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．２５±０．０２ａ ０．３±０．０３ａ ０．２２±０．０２ａ

有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ４．１４±０．１８ａ ３．９９±０．１４ａ ３．４６±０．０９ｂ

有机碳 Ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １５．１５±０．４３ａ １６．５±０．４２ａ １２．２９±０．５５ｂ

总氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） １．７８±０．０３ｂ １．９３±０．０５ａ １．４７±０．０６ｃ

总碳 Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） １５．３３±０．３９ｂ ２０．２８±１．１３ａ １２．６２±０．７４ｃ

含水量 Ｍｏｉｓｔｕｒｅ ／ ％ １０．９８±０．３４ａ １０．５３±０．３２ａｂ ９．３２±０．５５ｂ

温度 Ｓｏｉｌ ｒｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ／ ℃ ２５．７６±０．３５ａ ２５．５７±０．３ａ ２１．６６±０．１７ｂ

电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ ／ （μｓ ／ ｃｍ） １２８．２２±２．５１ａ １２８．１１±２．８１ａ １３１．１９±７．４７ａ

ｐＨ ８．０４±０．１４ｂ ８．６３±０．１２ａ ７．１９±０．０５ｃ

　 　 同行不同小写字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）

图 １　 土壤样品微生物 ＯＴＵｓ 数量的 １６Ｓ（细菌）和 ＩＴＳ（真菌）韦恩图

Ｆｉｇ．１　 Ｖｅｎｎｅ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＯＴＵｓ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ

ＯＴＵｓ： 操作分类单位 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ

２．２　 ＯＴＵ 数量分析

根据不同利用方式下细菌、真菌的 ＯＴＵ 数量绘制韦恩图，由图 １ 可以看出，不用利用方式下共有细菌

ＯＴＵ２９５９ 个，围封样地特有的 ＯＴＵ 数为 ７６２ 个；刈割样地为 ７４９ 个；放牧样地为 ９７４ 个，不用利用方式下共有
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真菌 ＯＴＵ５５９ 个，围封样地特有的 ＯＴＵ 数为 ３１６ 个；刈割样地为 ３６８ 个；放牧样地为 ４４０ 个，可以看出土壤细

菌数量远大于真菌数量。 此外，在放牧样地中，特有的细菌 ＯＴＵ 数和真菌 ＯＴＵ 数均最大，说明在放牧下条

件，土壤微生物群落变化最大，特有的微生物群落最多。
２．３　 土壤微生物 α 多样性分析

不同利用方式下土壤细菌群落的 α 多样性指数间无显著性差异，而土壤真菌群落的 α 多样性指数间差

异显著（Ｐ＜０．０５）。 其中，Ｏｂｓｅｒｖｅｄ＿ｓｐｅｃｉｅｓ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数以及 ＡＣＥ 指数的变化趋势一致，与围封相比，放
牧无显著影响，但是刈割显著提高了土壤真菌群落的 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ＿ｓｐｅｃｉｅｓ 指数、Ｃｈａｏ１ 指数以及 ＡＣＥ 指数（Ｐ＜
０．０５），分别提高了 ７．２４％、７．７６％和 ８．１３％（表 ２）。 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ＿ｓｐｅｃｉｅｓ 指数表示真菌的物种数目，值越高表示该

样地内物种丰富度越高；Ｃｈａｏ１ 指数表示样地内真菌 ＯＴＵ 数目；ＡＣＥ 指数表示样地内真菌物种丰富度和均匀

度。 说明在刈割处理下，土壤真菌群落丰富度最高且物种分布最均匀。

表 ２　 不同利用方式下土壤细菌和真菌 α多样性指数方差分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｖａｒｉａｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ α ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｒｅｇｉｍｅｓ

土壤微生物
Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｅｓ

利用方式
Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｒｅｇｉｍｅｓ

物种数目
Ｏｂｓｅｒｖｅｄ＿ｓｐｅｃｉｅｓ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

细菌 围封 ３４２１．３３±２９．１７ ９．７９±０．０８ ０．９９６７±０ ３７４１．０７±３９．８４ ３７８８．３８±４２．２３

Ｂａｃｔｅｒｉａ 刈割 ３３９１．６７±３５．１ ９．７±０．０１ ０．９９６７±０ ３７２７．４６±５６．４１ ３７７４．３２±５９．９２

围割 ３３８４．６７±３４．９２ ９．７２±０．０４ ０．９９６７±０ ３６９４．８６±４３．９４ ３７４７．８６±４１．０３

真菌 围封 ８４６．００±８１．５４ｂ ５．９２±０．２２ ０．９４９７±０．０１ ９１５．２６±８９．７９ｂ ９２６．４７±９６．１３ｂ

Ｆｕｎｇｉ 刈割 ９１２．００±１０．５４ａ ６．０６±０．０８ ０．９５３３±０ ９９２．６２±６ａ １００８．１９±１３．９４ａ

围割 ７９１．００±１１．６８ｂ ５．８７±０．０４ ０．９５６±０ ８４５．８５±１３．２３ｂ ８５５．０３±１０．７７ｂ

　 　 同列不同小写字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５），未标注表示处理间差异不显著（Ｐ＞ ０．０５） ． Ｅ：围封 Ｅｎｃｌｏｓｕｒｅ；Ｍ：刈割 Ｍｏｗｉｎｇ；Ｇ：放

牧 Ｇｒａｚｉｎｇ

图 ２　 不同利用方式下土壤细菌和真菌群落在门水平上的相对丰度

Ｆｉｇ．２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｐｈｙｌａ ｉｎ ｓｏｉｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｒｅｇｉｍｅｓ

细菌： Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ， 变 形 菌 门； Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ， 放 线 菌 门； Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ， 厚 壁 菌 门； Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ， 酸 杆 菌 门； Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ， 拟 杆 菌 门；

Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ，疣微菌门；Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ，芽单胞菌门；Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ，泉古菌门；Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ，绿弯菌门；

真菌： Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ， 子 囊 菌 门； Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ， 被 孢 霉 门； Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ， 担 子 菌 门； Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ， 壶 菌 门； Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ， 毛 霉 门；

Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ，球囊菌门；Ｋｉｃｋｘｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ，梳霉门；Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ，罗兹菌门 ／ 隐菌门；Ｏｌｐｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ，油壶菌门；Ａｐｈｅｌｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ，隐孢子菌门

２．４　 土壤微生物群落结构

不同利用方式下土壤细菌群落相对丰度在门水平上排名前 １０ 的菌群依次为：变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、
放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、ｕｎｄｅｆｉｎｅｄ＿Ｂａｃｔｅｒｉａｌ、厚壁菌门（ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌门

（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）、泉古菌门（Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ）以及
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绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ），其中相对丰度排名前 ５ 的细菌群落占土壤细菌总 ＯＴＵ 数的 ６０％以上（图 ２）。 不同利

用方式下土壤真菌群落相对丰度在门水平上排名前 １０ 的菌群依次为：子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、被孢霉门

（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）、担子菌门 （ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、壶菌门 （ Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、霉门 （Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ）、球囊菌门

（Ｋｉｃｋｘｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）、梳霉门（Ｋｉｃｋｘｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）、罗兹菌门 ／隐菌门（Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）、油壶菌门（Ｏｌｐｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）以
及隐孢子菌门（Ａｐｈｅｌｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ），其中子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）和被孢霉门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）占土壤真菌总

ＯＴＵ 数的 ７０％以上（图 ２）。
通过 ＭｅｔａＳｔａｔ 分析不同利用方式下土壤细菌的相对丰度在门水平上的差异性，共有 ６ 种细菌类群存在显

著性差异，分别是变形菌门、放线菌门、厚壁菌门、疣微菌门、芽单胞菌门以及绿弯菌门（图 ３）。 与围封相比，
放牧显著提高了变形菌门、疣微菌门和芽单胞菌门的相对丰度（Ｐ＜０．０５），而围封样地与刈割样地间无显著差

异；放牧和刈割显著提高了放线菌门和绿湾菌门的相对丰度（Ｐ＜０．０５）；放牧和刈割显著降低了厚壁菌门的相

对丰度（Ｐ＜０．０５）。

图 ３　 不同利用方式下土壤门水平上主要细菌相对丰度的方差分析

Ｆｉｇ．３　 Ｖａｒｉａｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｓｏｉｌ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｒｅｇｉｍｅｓ

不同小写字母表示处理间差异显著（Ｐ＜０．０５）

土壤真菌群落的相对丰度在门水平上仅有担子菌门差异显著，与围封相比，刈割显著增加了担子菌门相

对丰度（Ｐ＜０．０５），而围封样地与放牧样地间无显著差异（图 ４）。
２．５　 土壤微生物群落结构与土壤理化性质的关系

使用冗余分析（ＲＤＡ）进一步分析土壤理化性质与土壤微生物群落结构的影响，图 ５ 为土壤细菌群落与

土壤理化性质的 ＲＤＡ 分析，ＲＤＡ 的前两个轴分别解释了总方差的 ７４．３８％和 １０．７４％，共解释了 ８５．１２％，说明

ＲＤＡ 的结果可靠，蒙特卡洛检验的结果表明，土壤硝态氮（Ｐ＝ ０．０２４）和铵态氮（Ｐ ＝ ０．０４６）是影响土壤细菌群

落最主要的因素（表 ３），由图 ５ 可以看出，二者均与酸杆菌门呈正相关，与变形菌门呈负相关；而土壤电导率
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　 图 ４　 不同利用方式下土壤门水平上主要真菌相对丰度的方差

分析

Ｆｉｇ．４　 Ｖａｒｉａｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｆｕｎｇｉ ａｔ

ｓｏｉｌ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｒｅｇｉｍｅｓ

与变形菌门呈正相关；土壤含水量与拟杆菌门呈正

相关。
图 ６ 为土壤真菌群落与土壤理化性质的 ＲＤＡ 分

析，ＲＤＡ 的前两个轴分别解释了总方差的 ７１． ０８％和

２６．７２％，共解释了 ９７．８％，说明 ＲＤＡ 的结果可靠，蒙特

卡洛检验的结果表明，土壤有效磷（Ｐ ＝ ０．０６）和硝态氮

（Ｐ＝ ０．０２４）是影响土壤真菌群落最主要的因素，由图 ６
可以看出，土壤有效磷、硝态氮、ｐＨ、铵态氮等理化性质

与被孢霉门和担子菌门呈正相关，与子囊菌门和油壶菌

门呈负相关。 冗余分析的结果表明，土壤细菌和真菌对

土壤理化性质的响应结果和敏感程度不同。

３　 讨论

３．１　 利用方式对土壤理化性质的影响

放牧和刈割作为大针茅草原最主要的利用方式，对

图 ５　 土壤细菌群落与土壤理化性质的冗余（ＲＤＡ）分析

　 Ｆｉｇ．５　 ＲＤＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ

ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

ＥＣ：电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ；ＳＭ： 土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ；

ＡＰ： 有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＳＴ：土壤温度 Ｓｏｉｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ；

ＳＯＣ： 有机质 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＴＣ： 全碳 Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ；ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ：

铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＮＯ－
３ ⁃Ｎ： 硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

草地生态系统起到至关重要的作用，放牧主要通过家畜

的粪尿和践踏影响草地养分循环［１９］，而刈割则是通过

均匀的去除植物地上部分影响草地生态系统［２０］。 本研

究表明，放牧显著降低了土壤总碳、总氮、有机碳含量，
而刈割显著提高了土壤总碳含量，大针茅草原主要由多

年生牧草，如大针茅、糙隐子草、羊草等组成，这些植物

具有较高的地下生物量分配用于根系的发育，以便为来

年植物的生长存储养分，因此，高强度放牧提高了植物

地下碳的分配和对土壤碳的吸收，导致土壤有机碳含量

下降［２１—２２］。 植物残渣的分解是土壤碳储量的主要来源

之一，而刈割仍会有少量植物残渣归还与土壤，并且刈

割会导致植物根部死亡率提高，有利于土壤碳储量累

积［２３］，同时，刈割有利于更多的微生物降解不稳定的有

机碳，增加有机碳输入［２４］。 土壤氮素的输入主要取决

于植物残渣返回土壤，还有一小部分来自大气沉积［２５］，
张峰等人的研究表明，放牧显著降低凋落物量［２６］，导致

草地养分返回减少，固氮能力下降，另一方面，放牧家畜

的排泄物主要集中在棚圈中，也导致土壤氮素流失严

重。 此外，与铵态氮相比，植物主要吸收利用土壤中的

硝态氮［２５］，长期放牧条件下，植物对土壤硝态氮的持续

吸收以及固氮能力的不足导致其含量显著降低。 土壤

有机质分别通过在低养分条件下供应和在高养分条件下储存养分来发挥缓冲作用，并有助于将可溶性养分的

可用性与植物需求同步，通过这种缓冲机制维持草地生态系统的碳、氮循环，但在重度放牧下，土壤有机质含

量的显著降低导致碳、氮循环失衡［２７］，此外，放牧下土壤碳、氮损失可归因于土壤微生物群落结构的改变导致

较低的真菌与细菌的比例［２８—２９］。

放牧对土壤物理性质的影响主要归因于动物践踏［３０—３１］，随着放牧强度的增加，频繁的扰动可能会超过土
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图 ６　 土壤真菌群落与土壤理化性质的 ＲＤＡ 分析

Ｆｉｇ．６　 ＲＤＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＴＮ： 全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ

壤的自然恢复能力，导致土壤结构恶化，进而导致水分渗透能力降低，同时，凋落物和植被盖度的降低导致裸

露土壤的面积增加，从而增加日温度波动和日最高温度，进而导致土壤水分蒸发率更高［３２］，这些原因均导致

放牧样地中土壤含水量显著降低［３３］。 本研究发现，放牧显著降低土壤 ｐＨ，放牧导致根系分泌物和土壤呼吸

产生更多的碳酸和有机酸等酸性物质，导致土壤酸化［３４］，而刈割显著提高土壤 ｐＨ 可能是由于刈割导致土壤

有机氮的铵化作用增强，刈割下土壤铵态氮含量升高也证明了这一观点［３５］。 在本研究中，土壤理化因子，包
括土壤总碳、有机碳、总氮、铵态氮、硝态氮、有效磷、水分及 ｐＨ 存在显著差异，这些差异可能导致了微生物群

落结构和组成的差异。

表 ３　 经冗余分析确定土壤理化性质对土壤微生物群落结构的影响

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ ｂｙ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ

土壤理化因子
Ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｆａｃｔｏｒｓ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ

解释率 ／ ％ Ｐ
土壤理化因子
Ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｆａｃｔｏｒｓ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ

解释率 ／ ％ Ｐ

ＮＯ－
３ ⁃Ｎ ４６．１ ０．０２４ ＡＰ ３４．０ ０．０６

ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ ２０．５ ０．０４６ ｐＨ １５．２ ０．１４６

ＴＣ ９．２ ０．１４６ ＮＯ－
３ ⁃Ｎ ２５．１ ０．０２４

ＳＴ ８．１ ０．１５６ ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ １０．８ ０．１

ＳＭ ７．３ ０．１３８ ＴＣ ７．３ ０．１８

ＡＰ ４．４ ０．２１ ＳＴ ５．３ ０．１９

ＳＯＣ ３．５ ０．１８８ ＴＰ １．９ ０．２０４

ＥＣ １．０ １．０ ＴＮ ０．５ ０．５２１

　 　 ＮＯ－
３ ⁃Ｎ： 硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＮＨ＋

４ ⁃Ｎ： 铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ Ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＣ： 全碳 Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ；ＳＴ：土壤温度 Ｓｏｉｌ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ；ＳＭ： 土壤含水量

Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ；ＡＰ： 有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＳＯＣ： 有机质 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＥＣ：电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ

３．２　 利用方式对土壤微生物多样性及群落结构的影响

土壤微生物作为土壤系统的重要组成部分，通过调节土壤有机质和植物凋落物的分解以及植物养分的可

用性，在草地生态系统中发挥着重要作用。 本研究表明，刈割对土壤细菌群落多样性的影响有限，而土壤真菌

５００５　 １２ 期 　 　 　 郑佳华　 等：放牧和刈割对大针茅草原土壤微生物群落结构及多样性的影响 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

多样性对刈割的响应更显著。 刈割显著提高了土壤真菌 α 多样性，这一结果与 Ｙｕ 等人在高寒草甸的研究结

果一致［３６］，可能是由于刈割后植物残渣的累积有利于真菌的聚集；此外，也有研究表明，刈割显著提高了丛枝

菌根真菌的丰度和多样性，进而提高了土壤真菌的多样性［３７］。 而韦恩图表明，在放牧样地中特有的微生物

ＯＴＵ 数最多，放牧条件下土壤受到的干扰最大，家畜的践踏、采食作用、排泄物以及人类活动导致土壤条件发

生显著改变，进而导致微生物类群特异性最大［３８］。
本研究区域内主要优势细菌类群为变形菌门（ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）和酸杆菌门

（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ），主要优势真菌类群为子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）和孢霉菌门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）。 不同利用方式

下部分微生物类群的相对丰度差异显著。 放牧和刈割均显著提高了放线菌门和绿湾菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）的相对

丰度，二者中有很大一部分细菌可以通过光合作用获取能量并固定 ＣＯ２
［３９—４０］，意味着其固碳能力提高，ＲＤＡ

分析结果也表明，土壤总碳和有机碳含量与放线菌门呈正相关关系，且放线菌门和绿湾菌门在有机物分解和

营养循环中发挥重要作用。 放牧和刈割均显著降低了厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）的丰度，许多植物致病菌属于厚

壁菌门［４１］，说明刈割和放牧减小了土壤致病细菌对植物健康的威胁。 放牧显著提高了变形菌门的丰度，其被

认为可以降解土壤中更多的顽固性有机质，如甲壳素等［４２—４３］，说明放牧下草地退化伴随着顽固性有机质输入

的增加。 同时，放牧还显著提高了疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）和芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）的丰度，二者

均是主要参与土壤氮循环的微生物类群，与土壤氮含量呈负相关，与前人的研究结果一致［４４］，以上结果表明，
具有营养物质降解功能和较高代谢活性的微生物在放牧下生存良好，这一现象证实了放线菌门和变形菌门等

对放牧条件下大针茅草原的生境条件具有良好的适应能力。 刈割显著提高了担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）的相

对丰度，这是一类主要功能为分解植物木质化残渣的真菌类群，刈割后的植物残渣的增加导致了富集［４５］。
由于土地利用方式的改变对土壤结构及养分状况的影响，土壤微生物组成也随之变化［４６］。 我们的研究

表明，土壤性质解释了 ８５．１２％和 ９７．８％的土壤细菌和真菌群落的变化，这表明微生物群落组成的变化与土壤

性质有很大的相关性。 ＲＤＡ 分析表明，土壤铵态氮和硝态氮含量是细菌群落最主要的影响因素，且与酸杆菌

门呈正相关关系，酸杆菌门是一类寡营养型细菌，能利用铵态氮和硝态氮作为氮源［４７］，Ｙｕａｎ 等也发现土壤铵

态氮是影响青藏高原表层土壤细菌群落的主要环境因子，说明了土壤氮组分在细菌群落结构形成中的重要

性［４８］。 土壤真菌群落主要受有效磷和硝态氮的影响，这一结果与 Ｄｉｎｇ 等的研究结果一致［４９］，土壤有效磷与

真菌群落密切相关，说明土壤有效磷在建立土壤真菌群落中具有重要意义。 本研究表明，细菌对铵态氮含量

敏感，而真菌对硝态氮含量敏感，说明微生物对土壤不同形式氮的利用存在选择性。 综上所述，不同利用方式

下土壤微生物群落结构存在显著差异，土壤铵态氮、硝态氮和有效磷是土壤微生物群落形成和演化的主要驱

动因素。

４　 结论

不同利用方式显著改变了土壤微生物多样性及群落结构，刈割显著提高了土壤真菌 α 多样性指数。 放

牧显著提高了变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）和芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）的相

对丰度，刈割显著提高了放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿湾菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）及担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）的相对

丰度，此外，放牧和刈割显著降低了厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）的相对丰度。 土壤理化性质共解释了土壤细菌

８５．１２％和真菌 ９７．８％的变化，土壤细菌群落结构主要受硝态氮和铵态氮含量的影响，土壤真菌群落结构主要

受有效磷和硝态氮含量的影响，土壤速效养分是不同利用方式下大针茅草原土壤微生物群落形成和演化的主

要驱动因素。 本研究揭示了不同利用方式下大针茅草原土壤微生物多样性及群落结构的变化及其主要驱动

因素，为大针茅草原合理利用提供了理论依据。
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