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高寒半湿润沙地植物与土壤微生物多样性对植被恢复
的响应

苟小林１，周青平２，∗，涂卫国１，陈有军２，魏小星３，张　 伟２

１ 四川省自然资源科学研究院，成都　 ６１００１５

２ 西南民族大学青藏高原研究院，成都　 ６１００４１

３ 青海大学畜牧兽医科学院， 青海省青藏高原优良牧草种质资源利用重点实验室， 西宁　 ８１００１６

摘要：为探究植被恢复对高寒半湿润沙化脆弱生态系统的恢复效应，明确植物群落与土壤微生物多样性对恢复的响应，为高寒

沙化植被恢复提供科学支撑。 以青藏高原东南缘沙化地为对象，通过连续种植老芒麦（Ｅｌｙｍｕｓ ｓｉｂｉｒｉｃｕｓ）进行植被恢复，分析连

续 ３ 年恢复后，植物群落物种组成与多样性的变化，土壤微生物群落不同季节数量与多样性的变化，探讨植物与土壤微生物多

样性对植被恢复的响应特征。 结果表明：老芒麦作为建群种促进植被恢复过程，３ 年后植物群落物种数量相较对照增加了

１３ 种，而物种种类相较对照新增 １４ 种，川甘亚菊（Ａｊａｎｉａ ｐｏｔａｎｉｎｉｉ）从群落中消失，总体表现为短命植物和对水分需求较高的植

物种类增加，植物群落物种多样性增加；土壤中微生物群落和微生物数量季节性变化剧烈，在非生长季节后期（４ 月），土壤细菌

含量相较对照组增加了 １．２ 倍（０—１５ ｃｍ）与 １．８ 倍（１５—３０ ｃｍ），真菌含量相较对照组增加了 ０．５ 倍（０—１５ ｃｍ）和 ５．１ 倍（１５—
３０ ｃｍ），放线菌相较对照组增加了 １．５（０—１５ ｃｍ）倍和 ４ 倍（１５—３０ ｃｍ）；土壤微生物多样性显著增加。 种植老芒麦恢复高寒半

湿润沙化脆弱生态系统，促进了植物群落物种多样性与土壤微生物群落多样性恢复，这将有助于高寒沙化生态系统恢复过程。
关键词：青藏高原；季节动态；植物类型；微生物量
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青藏高原地处亚洲内陆，是中国最大的高原，其作为“亚洲水塔”和“高寒生物资源基因库”，对长江和黄

河流域水源涵养、水土保持、气候调节、生物保护等方面作用巨大［１］。 但是受到全球气候变化、人为干扰等综

合作用的影响下，青藏高原生态退化严重，尤其是沙漠化已经成为青藏高原生态功能稳定的重大威胁［２—４］。
目前青藏高原沙化面积已经超过 ３．６×１０５ ｋｍ２，约占青藏高原总面积的 １４％，长江、黄河、雅鲁藏布江源区分布

着大片的活动沙丘，沙化所引发的沙尘甚至能够远达我国北方沿海城市，青藏高原沙漠化防治形势严峻［５］，
亟需进行沙漠化恢复，以促进生态功能恢复与生物多样性保护。

针对现阶段青藏高原沙漠化防治问题，已经提出的措施包括围栏休牧、草灌方格、植被恢复等措施，如在

共和盆地［６—７］、青海湖流域［８—９］、川西北［１０—１１］等地区开展的沙化治理成效显著，且植被恢复模式应用范围更

加广泛。 目前沙化植被恢复对土壤微生物和植物多样性的研究相对丰富，最新研究结果表明，虽然不同的植

被恢复模式会对土壤微生物群落结构产生影响［１２］，但是植被恢复能够促进沙化地土壤中细菌和真菌群落发

生变化，微生物功能群落能够极大的促进土壤养分转化过程［１３］；也有相关研究表明植被恢复使沙化地土壤结

皮及土壤表层微生物群落演替［１４］，引发土壤微生物群落功能发生转变［１５］。 利用植被恢复沙化土地，促使地

表植物多样性增加，并认为植物多样性增加促进了生态系统功能恢复［１６］，而植物群落的这种演替过程被认为

是植被恢复过程中栽培物种与本土物种之间的种间竞争造成的［１７］；也有研究表明，植被恢复沙化地过程促进

了植物多样性增加，群落趋于稳定，并且一年生植物占据优势［１８］，但是长期恢复后植物群落呈现退化现象，植
物群落多样性降低［１９］。 而针对青藏高原的植被恢复沙化土地研究则表明不同植被恢复模式促进了植物多样

性增加，只是不同恢复模式下的优势物种不一样［２０］。 但这些关于青藏高原植被恢复沙化地的研究中，对于恢

复过程中植物群落的响应过程、土壤微生物群落季节性变化的研究较少，相关结论缺乏。
青藏高原东南缘属典型的高寒半湿润区，该地区草地分布广泛，河道密集，对长江和黄河水源涵养能力巨

大，该区域泥炭储量巨大，对区域碳平衡具有非常重要的调节作用，该区地形多变，从高山森林到高原湿地，生
物种质资源储量丰富［２１—２２］，是青藏高原极为重要的组成部分。 该地区作为我国第五大牧区，受大量放牧与全

球气候变化影响，区域内草地退化加剧，沙化迅速扩张，脆弱生境亟需生态保护和生态修复［４］ 的相关研究提

供恢复建议。 针对该地区沙漠化问题，适生于高寒、贫瘠生境，抗风沙的根茎型草本老芒麦（Ｅｌｙｍｕｓ ｓｉｂｉｒｉｃｕｓ
Ｌ．）进行植被恢复已经被成功应用于该地区沙化治理工作，同时该区开展了恢复模式效果比较［２３］、恢复后生

态功能评价［１０］、恢复过程中养分变化过程［２４］等研究，但该区域人工种植草本恢复沙化草地，植物种类相对单

一且群落结构并不稳定，那么植物群落的演替过程中物种组成是否剧烈变化？ 土壤微生物群落是否存在演替

过程？ 这对沙化草地恢复后续管理非常关键，但缺乏研究。 因此，本研究以青藏高原东南缘半湿润沙化地恢

复为基础，以老芒麦作为建群种进行植被恢复，研究植物群落物种多样性是否响应植被恢复过程，明确优势物

种的变化情况，并研究土壤微生物群落在关键季节与恢复过程中对植被恢复的响应过程，为高寒脆弱沙化草

地生态恢复提供基础研究。
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１　 材料和方法

１．１　 研究区域概况

研究区域位于青藏高原东南缘的四川省阿坝州红原县日干乔生态保护区（３３．１８°Ｎ， １０２．６２°Ｅ，海拔 ３４７０ ｍ），为
典型的高寒半湿润区域，近五年的年均降水量超过 ８００ ｍｍ，该区域年均气温 ２．５℃左右，生长季节较短，雨热

集中，每年的 ５ 月至 ９ 月都是生长季节，春、秋二季短暂，冬季较为漫长，雪被覆盖持续时间较长，土壤在经过

频繁的冻融条件后进入和结束冬季过程。 作为我国主要的高寒牧区，该地区过度放牧牦牛与人工开沟排水，
造成了大面积草原退化、土地沙化，沙化土壤贫瘠，土壤水分含量低。 沙化地周边地表植物主要为适应高寒环

境的中国沙棘 （Ｈｉｐｐｏｐｈａｅ ｒｈａｍｎｏｉｄｅｓ）、西藏沙棘 （Ｈｉｐｐｏｐｈａｅ ｔｉｂｅｔａｎａ）、沙蒿 （ Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｄｅｓｅｒｔｏｒｕｍ）、蕨麻

（Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ａｎｓｅｒｉｎａ）、高山嵩草（Ｃａｒｅｘ ｐｙｇｍａｅａ）、四川嵩草（Ｃａｒｅｘ ｓｅｔｓｃｈｗａｎｅｎｓｉｓ）等。
１．２　 植被恢复

用于植被恢复的种植物种为老芒麦（Ｅｌｙｍｕｓ ｓｉｂｉｒｉｃｕｓ Ｌ．），该种为多年生疏丛型禾本科草本，须根系，根系

繁茂，茎直立，分蘖能力强，该物种广布于青藏高原大部分区域，对高海拔寒旱环境具有非常强的抗性，耐贫

瘠，适宜高寒沙地种植，是进行沙化治理和生态修复的优良材料。
高寒半湿润沙地植被恢复采用老芒麦进行逐年种植，逐步控制沙化蔓延。 老芒麦于 ２０１４ 年至 ２０１７ 年每

年 ５ 月上旬在沙化地条件相似的不同区域进行种植。 为避免施肥干扰，用于研究地种植材料未施用肥料。 老

芒麦采用撒种方式进行带播，播种带宽 １ ｍ，长超过 １０ ｍ，每条播种带之间间隔为 １ ｍ，０．５ ｋｍ×１ ｋｍ 为一个样

方，每年播种 ５ 个样方，每个样方选用半固定沙丘地势较为平坦的沙地，地势基本相同，每个样方之间被 ５ ｍ
宽的柳树灌丛隔开。 根据超过 ４００ 万株 ／ ｈｍ２的保苗率，老芒麦的播种量为 ５０ ｋｇ ／ ｈｍ２。 均匀的撒种后覆土，
深度为 ５ ｃｍ 左右，稍压，防止水分过度蒸发。 在相邻的空白沙地选定 ５ 块对照样地，样地地势和种植地势相

似，并且样方面积基本相同。 所有样方处理后都进行人工封育，防止人为破坏和家畜采食。
１．３　 样地设置与样品采集

本研究采用空间代替时间方法，在 ２０１６ 年至 ２０１７ 年完成所有样品的采集工作，分别选用种植后生长

１ 年、２ 年和 ３ 年的老芒麦作为植被恢复年限，以选择的空白沙地作为对照组（ＣＫ）。 根据老芒麦生长周期和

区域气候特征，将每年的样品周期分为生长季节和非生长季节进行样品采集。 非生长季节根据冬季气候和土

壤环境特征，分为非生长季节前期（ＥＮ，２０１６ 年 １１ 月）和非生长季节后期（ＬＮ，２０１７ 年 ４ 月）进行样品采集；
生长季节根据老芒麦生长周期，分为生长季节前期（ＥＧ，２０１７ 年 ６ 月），生长季节中期（ＭＧ，２０１７ 年 ８ 月）和生

长季节后期（ＬＧ，２０１７ 年 ９ 月）进行样品采集。 在五个 ０．５ ｋｍ×１ ｋｍ 的种植样地中，沿对角线选择 ５ 块 ５ ｍ×
５ ｍ的大样方，用于 ５ 个典型季节样品采集，在大样方中随机选择一块 １ ｍ×１ ｍ 的小样方，在小样方中，调查

所有的植物样本，记录群落内所有植物盖度，每种植物在群落内盖度，每种植物的株数，植物的株高的最高值、
最低值、平均值，每种植物在各样方出现的频率。 然后在每个小样方中，去除地表杂物和凋落物后，根据区域

土壤环境特征与植物根系生长情况，利用内径为 ７ ｃｍ 的切根钻采集土壤层 ０—１５ ｃｍ，１５—３０ ｃｍ，３０—４５ ｃｍ
的原状土柱。 三个小样方每个土壤层的土壤分别混合为一个重复，总计 ５ 个重复。 每个重复封入自封袋，放
置于低温泡沫盒中，带回实验室进行处理。
１．４　 室内样品分析

将采集回的土壤过 １ ｍｍ 筛，分离土壤与杂物，将土壤保存在 ４℃下，尽快监测土壤微生物群落。 土壤微

生物种类和数量利用磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡｓ）方法进行测定［１８—２０］。 利用氢氧化钾和甲醇溶液提取新鲜土壤并甲

酯化，醋酸溶液中和后利用正己烷萃取，正己烷挥发后加入同等体积的正己烷甲基丁基醚，再加入内标的

１９ ∶０ 然后进行测定，测定的仪器为 Ａｇｉｌｅｎｔ ６８９０Ｎ 型气象色谱仪。 以 １９：０ 为内标的微生物脂肪酸估算如

（表 １），由于高寒沙地土壤贫瘠，原生生物和藻类分布极少，极难检测到，因此只考虑细菌、真菌、放线菌

群落［２５—２７］。
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表 １　 不同类群微生物脂肪酸

Ｔａｂｌｅ １　 ＰＬＦＡｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｇｒｏｕｐｓ

微生物类型 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐｓ 磷脂脂肪酸标记 Ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｓｉｇｎａｔｕｒｅ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｇｅｎｅｒａｌ １２∶０，１４∶０，１６∶０，ｉ１９∶０，２０∶０

革兰氏阳性细菌 Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ａ１６∶０，ｉ１６∶０，ａ１７∶０，ｉ１７∶０，ｉ１８∶０

革兰氏阴性细菌 Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉ１５∶０ ３ ＯＨ，１６∶１ω９ｃ，ｉ１７∶０ ３ ＯＨ，１７∶１ω８ｃ

假单胞杆菌 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ｓｐｐ． １８∶１ω７ｃ

好氧细菌 Ａｅｒｏｂｅｓ ｉ１４∶０， ａ１４∶０， １５∶０ ２ＯＨ， １５∶０ ３ ＯＨ， ａ１５∶０， ｉ１５∶０

硫酸盐还原细菌 Ｓｕｌｆａｔｅ⁃ｒｅｄｕｃｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ １０Ｍｅ１６∶０

甲烷氧化菌 Ｍｅｔｈａｎｅ⁃ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ １６∶１ω５ｃ

黄杆菌 Ｆｌａｖｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｂａｌｕｓｔｉｎｕｍ ｉ１７∶１ω７

放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ １０Ｍｅ１７∶０， １０Ｍｅ１８∶０

纤维菌属 Ｃｅｌｌｕｌｏｍｏｎａｓ １１Ｍｅ１８∶ １ω７ｃ

伯克霍尔德菌 Ｂｕｒｋｈｏｌｄｅｒｉａ ｃｙ１９∶０ω８ｃ

真菌 Ｆｕｎｇｉ １８∶３ω６ｃ（６，９，１２）， １８∶１ω９ｃ

嗜热解氢杆菌 Ｈｙｄｒｏｇｅｎｏｂａｃｔｅｒ １８∶０

原生生物 Ｐｒｏｔｏｚｏａ ２０∶４ω６，９，１２，１５ｃ

１．５　 数据分析

１．５．１　 植物群落分析

对植物物种丰富度指数、生态优势度指数、物种多样性指数、均匀度指数进行分析，比较老芒麦生长过程

中植物多样性的变化情况。
植物物种重要值［２８］：

Ｓｉ ＝（Ｄｉ＋Ｆ ｉ＋Ｃ ｉ） ／ ３
式中，Ｓｉ、Ｄｉ、Ｆ ｉ、Ｃ ｉ分别为第 ｉ 个物种的重要值、相对多度、相对频度、相对盖度。 相对多度等于第 ｉ 个物种的个

体数除以群落中所有物种的个体数的和；相对频度等于第 ｉ 个物种在统计样方中出现的次数除以所有种出现

的总频数，相对盖度等于第 ｉ 个物种在群落中的盖度除以群落总的盖度。
群落物种丰富度指数［２９］：

Ｒ＝Ｓ
式中，Ｒ 为植物群落物种丰富度指数，Ｓ 为群落中的植物总物种数。

生态优势度指数（Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数） ［３０］：

Ｄ ＝ １ － ∑
Ｓ

ｉ ＝ １
（Ｎｉ ／ Ｎ） ２

式中，Ｄ 为 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数，Ｎ 为植物群落中全部种的总个体数，Ｎｉ为第 ｉ 种的个体数 。

物种多样性指数（Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数） ［３１］：

Ｈ′ ＝ － ∑
ｓ

ｉ ＝ １
Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉ

式中，Ｈ′为植物群落 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数，Ｐ ｉ ＝Ｎｉ ／ Ｎ，Ｐ ｉ为群落中第 ｉ 种个体数占群落中全部种总个体数的

比例。
均匀度指数（Ｐｉｅｌｏｕ 指数） ［３０］：

Ｅ ＝ Ｈ′ ／ ｌｎＳ
式中，Ｅ 为植物群落 Ｐｉｅｌｏｕ 指数。
１．５．２　 微生物群落分析

比较土壤微生物多样性指标，包括丰富度指数、生态优势度指数、物种多样性指数、均匀度指数。 其中微
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生物丰富度指数（Ｒ） ［２９］：
Ｒ＝Ｓ　 　 　 　

式中，Ｒ 为微生物群落物种丰富度指数，Ｓ 为群落中微生物群落中总脂肪酸种类。
生态优势度指数（Ｄ：Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数） ［３０］：

Ｄ ＝ １ － ∑
ｓ

ｉ ＝ １
Ｐ ｉ

２

式中，Ｄ 为微生物群落 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数，Ｐ ｉ ＝Ｎｉ ／ Ｎ， Ｎｉ为 ｉ 类脂肪酸个数， Ｎ 为该实验中总脂肪酸个数。

物种多样性指数（Ｈ′：Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数） ［３１］：

Ｈ′ ＝ － ∑
ｓ

ｉ ＝ １
Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉ

式中，Ｈ′为微生物群落 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数，Ｐ ｉ ＝Ｎｉ ／ Ｎ，Ｎｉ为 ｉ 类脂肪酸个数， Ｎ 为该实验中总脂肪酸个数。

均匀度指数（Ｅ：Ｐｉｅｌｏｕ 指数） ［２９］：
Ｅ ＝ Ｈ′ ／ ｌｎＳ

式中，Ｅ 为微生物群落 Ｐｉｅｌｏｕ 指数， Ｈ′为 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数，Ｓ 为群落中微生物群落中总脂肪酸种类。
１．６　 数据处理

所有数据均采用均值和标准差进行表述。 植物群落盖度、植物群落物种多样性、微生物群落多样性恢复

不同年限之间的差异用单因素方法进行比较，并且利用最小显著差异（Ｌ．Ｓ．Ｄ）方法确定显著水平，显著水平

为 ５％。 所有数据均采用 ＳＰＳＳ ２６．０ 分析，利用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０１９ｂ 作图。

２　 结果与分析

２．１　 植被恢复过程中植物多样性的变化

连续三年的植被恢复过程中，对照空白沙地上（ＣＯ），仅有川西当归（Ａｎｇｅｌｉｃａ ｓｉｎｅｎｓｉｓ）、早熟禾（Ｐｏａ
ｐｒａｔｅｎｓｉｓ）、川甘亚菊（Ａｊａｎｉａ ｐｏｔａｎｉｎｉｉ）、赖草（Ｌｅｙｍｕｓ ｓｅｃａｌｉｎｕｓ）和以礼草（Ｒｏｅｇｎｅｒｉａ ｈｉｒｓｕｔａ）５ 种植物，以礼草和

赖草重要值最高。 自种植老芒麦进行植被恢复以来，老芒麦的重要值在群落内一直最高，并且逐年增加，而赖

草与以礼草的重要值逐年减少。 自老芒麦进行植被恢复开始，植物种类逐渐增多，恢复的第一年植物物种较

空白沙地增加了 ４ 种，至恢复的第 ３ 年，群落内能调查到植物物种总量已经增加至 １８ 种，物种数量比对照组

增加了 １３ 种，但恢复过程中川甘亚菊从群落中消失，因此三年后植物种类相较于对照组新增了 １４ 个新物种。
在恢复的第 ３ 年，新定植的问荆（Ｅｑｕｉｓｅｔｕｍ ａｒｖｅｎｓｅ）、沙蒿（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｄｅｓｅｒｔｏｒｕｍ）和川西景天（Ｓｅｄｕｍ ｒｏｓｅｉ）的重

要值已经高于空白沙地的赖草和以礼草。 随着恢复年限增加，植物物种数量增多，老芒麦重要值增加，沙地原

生物种重要值变小（图 １）。
空白沙地植物群落盖度极低，利用老芒麦进行植被恢复后，植物群落盖度迅速增加，在恢复的第 ３ 年，植

物群落盖度已经超过 ８０％，远高于空白沙地。 在空白沙地上，只有伞形科、菊科、禾本科，并且主要以禾本科

为主；但是利用老芒麦开始植被恢复后，群落中逐渐出现了其他科植物，如菥蓂（Ｔｈｌａｓｐｉ ａｒｖｅｎｓｅ）、川西景天

（Ｓｅｄｕｍ ｒｏｓｅｉ）等，且其他科物种数量快速增加。 随着老芒麦进行植被恢复年限的增加，群落中禾本科与其他

科的多度增加，并且禾本科和其他植物多度在恢复第 ２ 年和第 ３ 年呈爆发式增长，至恢复的第 ３ 年，禾本科和

其他科植物多度已经远远高于空白沙地（图 ２）。
老芒麦进行植被恢复后，植物群落物种丰富度，生态优势度指数和物种多样性指数都逐年增加，并且恢复

３ 年后已经高于空白沙地；植物物种丰富度与物种多样性指数在恢复的第 ２ 年和第 ３ 年差异不显著，生态优

势度指数自恢复第 １ 年与恢复第 ３ 年差异不显著，但是都高于空白沙地。 随着恢复年限增加，植物群落物种

均匀度指数减少，恢复的第 １ 年与空白沙地差异不显著，但是恢复的第 ２ 年和第 ３ 年显著低于空白沙地

（图 ３）。
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图 １　 不同恢复年限植物物种与重要值的变化

Ｆｉｇ．１　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｖａｌｕｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｃｏｖｅｒ ｙｅａｒ

ＣＫ：对照组 Ｃｏｎｔｒｏｌ，未种植老芒麦的空白沙地；空白表示该物种在样方中无分布

图 ２　 不同恢复年限植物群落总盖度、不同科物种数量与多度变化

Ｆｉｇ．２　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｖｅｒａｇｅ， ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｃｏｖｅｒ ｙｅａｒ

ＣＫ：对照组 Ｃｏｎｔｒｏｌ，未种植老芒麦的空白沙地；不同小写字母表示不同恢复年限植物群落盖度差异显著（Ｐ＜０．０５）
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图 ３　 不同恢复年限植物群落物种多样性变化

Ｆｉｇ．３　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｃｏｖｅｒ ｙｅａｒ

２．２　 植被恢复过程中微生物多样性的变化

老芒麦进行植被恢复后，土壤中细菌含量季节性变化加剧；随着植被恢复年限的增加，老芒麦种植增加了

土壤细菌含量。 空白沙地上，细菌含量从生长季节初期（ＥＧ）至非生长季节后期（ＬＮ）变化相对平缓，但是利

用老芒麦进行植被恢复以后，整个土壤层中的细菌含量在不同季节间大幅变化。 老芒麦进行植被恢复增加了

土壤中细菌含量，在非生长季节后期，土壤 ０—１５ ｃｍ 和 １５—３０ ｃｍ 层细菌含量由对照组的 ０．９６ ｍｏｌ ／ ｇ 与 １．１７
ｍｏｌ ／ ｇ 增加至 ３ 年后的 ２．１３ ｍｏｌ ／ ｇ 和 ３．３１ ｍｏｌ ／ ｇ，相对增加了 １．２ 倍与 １．８ 倍；其中革兰氏阴性菌含量增加了

０．３ ｍｏｌ ／ ｇ 和 ０．８８ ｍｏｌ ／ ｇ，革兰氏阳性菌含量增加了 ０．８７ ｍｏｌ ／ ｇ 和 １．２６ ｍｏｌ ／ ｇ（图 ４）。
真菌和放线菌含量在高寒半湿润沙地中含量极低，老芒麦进行植被恢复后，增加了土壤中真菌和放线菌

含量。 老芒麦进行植被恢复使非生长季节土壤中真菌含量增加，特别是在非生长季节后期，土壤 ０—１５ ｃｍ 和

１５—３０ ｃｍ 层土壤中真菌含量由 ０．３１ ｍｏｌ ／ ｇ 和 ０．１６ ｍｏｌ ／ ｇ 增加至 ３ 年后的 ０．４７ ｍｏｌ ／ ｇ 和 ０．９８ ｍｏｌ ／ ｇ，相对增加

了 ０．５ 倍和 ５．１ 倍。 老芒麦进行植被恢复也增加了非生长季节后期土壤放线菌含量，土壤 ０—１５ ｃｍ 和 １５—
３０ ｃｍ层土壤中放线菌含量由 ０．１ ｍｏｌ ／ ｇ 和 ０．１３ ｍｏｌ ／ ｇ 增加至 ３ 年后的 ０．２５ ｍｏｌ ／ ｇ 和 ０．６５ ｍｏｌ ／ ｇ，相对增加了

１．５ 倍和 ４ 倍（图 ５）。
老芒麦进行植被恢复后，土壤中微生物多样性在不同关键季节变化幅度较大，微生物多样性变化剧烈。

在植物生长旺盛的生长季节中期（ＭＧ），表层土壤（０—１５ ｃｍ）微生物丰度在空白沙地上为 １７，植被恢复后，在
第 ２ 年迅速增加至 ２７，虽然第 ３ 年降低，但是植被恢复后微生物丰度依然高于空白沙地；在微生物含量较高

的非生长季节后期，表层和深层（３０—４５ ｃｍ）土壤微生物丰度随着植被恢复年限降低，但是中层确呈增加趋

势。 植被恢复并没有大幅改变恢复年际间土壤微生物物种多样性指数，特别是表层土壤，随着植被恢复，物种

多样性指数并没有显著差异，但是植被恢复使土壤微生物物种多样性指数在不同关键季节剧烈变化。 老芒麦

进行植被恢复，使土壤微生物均匀度和生态优势度指数变化幅度变小（图 ６）。
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图 ４　 不同恢复年限各关键季节土壤细菌、革兰氏阴性菌、革兰氏阳性菌含量变化

Ｆｉｇ．４　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ， Ｇ－ ａｎｄ Ｇ＋ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｓｅａｓｏｎｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｃｏｖｅｒ ｙｅａｒ

ＥＧ：生长季节前期 Ｅａｒｌｙ ｇｒｏｗｉｎｇ ｓｅａｓｏｎ；ＭＧ：生长季节中期 Ｍｉｄｄｌｅ ｇｒｏｗｉｎｇ ｓｅａｓｏｎ；ＬＧ：生长季节后期 Ｌａｔｅ ｇｒｏｗｉｎｇ ｓｅａｓｏｎ；ＥＮ：非生长季节前期

Ｅａｒｌｙ ｎｏｎ⁃ｇｒｏｗｉｎｇ ｓｅａｓｏｎ；ＬＮ：非生长季节后期 Ｌａｔｅ ｎｏｎ⁃ｇｒｏｗｉｎｇ ｓｅａｓｏｎ

３　 讨论

３．１　 植物多样性对植被恢复的响应

利用植被重建对沙化生态系统进行生态恢复，植被恢复过程中植物群落物种多样性对于恢复过程长效保

障具有非常重要的意义。 老芒麦作为青藏高原东南缘的广布根茎型乡土草本［３２］，是该地区植被恢复的理想

物种。 高寒半湿润沙地上植物多样性变化积极响应植被恢复，植物物种多样性随着恢复年限增加而增加；并
且以乡土物种老芒麦作为植被恢复的物种，植被恢复过程中老芒麦在群落中重要值逐年增加，原空白沙地的

物种重要值降低，并且恢复 ３ 年后群落中新定植物种重要值已经高于原空白沙地。 其原因可能是：首先，老芒

麦作为人工种植物种促进植被恢复过程，随着恢复年限的增加，老芒麦一直占据主要生态位，重要值逐渐增

加；其次，老芒麦生长过程中，植被群落盖度增加，遮盖作用阻挡了过多日晒以及保存了地表水分，为地表其他

植物定植提供了良好的生境，在每年降雨等有利条件下，更多植物进入并定植，导致物种丰度增加；最后，原空

白沙地上的原生物种生存空间被压缩，没有较好的光照、水分等条件，物种重要值进一步降低，甚至退出生态

系统中。 在相似的研究中，植被恢复增加了植物物种多样性，并且引导物种作为建群种，也在生态系统中占据

重要生态位［３３—３５］，但这些研究中植物群落变化过程缓慢，这是由于本研究地处于高寒半湿润地区，每年具有

较为丰沛的降水，特别是每年生长季节雨热同季［２３］，植物的生长和定植具有良好的水分环境，而与半干旱地
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图 ５　 不同恢复年限各关键季节土壤真菌、放线菌含量变化

Ｆｉｇ．５　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｔ ｅｖｅｒｙ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｓｅａｓｏｎ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｃｏｖｅｒ ｙｅａｒ

区环境差异较为明显［３６］。 也有研究认为植被恢复对植物物种丰度促进不明显，主要是增加了植物群落盖

度［３７］，这可能是由于修复的生态类型差异导致的，在其他研究中沙化草地物种分布和多样性远高于本研究沙

化地，而本研究中初始沙地植物物种数量极少，后期植物选择和定植的条件更加良好，因此物种数量增加

迅速。
在高寒半湿润沙地进行植被恢复，３ 年后，黄帚橐吾（Ｌｉｇｕｌａｒｉａ ｖｉｒｇａｕｒｅａ）、瞿麦（Ｄｉａｎｔｈｕｓ ｓｕｐｅｒｂｕｓ）、问荆、

川西景天等对环境水分要求较高的植物在植物群落中出现且定植，这表明经过 ３ 年的植被恢复，生态系统环

境水分条件得到较大的改善，适宜于对水分要求较高的植物定植。 这可能是由于本研究所处的试验区为高寒

半湿润区域，近几年的年降水量最高超过 ８００ ｍｍ［３８］，良好的水分条件为植物定植提供了条件。 伴随着植被

恢复，群落中首次出现了 １ 年生短命植物菥蓂（Ｔｈｌａｓｐｉ ａｒｖｅｎｓｅ），藜（Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ ａｌｂｕｍ）和川西景天，短命植

物主要是利用短期降水条件，在适宜水分条件下快速完成生活史的植物［３９］，这表明植被恢复增强了生态系统

功能，使短命植物能够适应生境，在群落中定植。
３．２　 微生物多样性对植被恢复的响应

老芒麦进行植被恢复后，土壤微生物含量季节性变化明显，尤其在非生长季节土壤中微生物含量大幅增

加。 这与干旱地区沙化恢复中植物生长季节（夏季）土壤微生物含量最高的结论不同［４０］。 青藏高原东南

缘［４１］与青藏高原典型湿地［４２］相关研究表明进入非生长季节时期土壤微生物含量最高，而青藏高原北部地

区［４３］的研究则表明土壤微生物含量季节性变化不明显，并且高寒草甸的研究表明 ４ 月土壤细菌含量最

高［４４］，该时期土壤中细菌和真菌含量最高［４５］，部分研究认为其主要原因是土壤微生物数量受土壤养分限

制［４６］，并且在此基础上提出了高寒地区的微生物会在非生长季节代替植被将碳储存在土壤中［４７］，但相关研

究还需要继续深入探讨。而高寒沙化植被恢复下非生长季节土壤微生物含量较高的原因是：（１）研究区
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域、研究对象都存在一定差异，本研究中所研究的对象主要是高寒半湿润的贫瘠沙地，利用老芒麦进行植被恢

复，生长季节植物生长和土壤中的微生物争夺养分，使微生物的生长和繁殖受到限制［４８］，因此生长季节的微

生物数量较低；（２）非生长季节，植物群落高盖度所残余的凋落物归还至土壤中，增加了微生物生长的基质，
为冬季分解食物链的微生物类群，如细菌、真菌的增长提供了良好的环境［４９］，导致非生长季节微生物数量

增加。
老芒麦种植进行生态恢复后，土壤微生物群落优势度减小，是由于植被恢复过程中，土壤中微生物功能群

落出现了变化，不同功能类型的微生物可能在不同的季节或土壤层中出现，单一的优势功能类群在所有的微

生物类群中普遍分布，因此群落优势度减小，特别是随着植物物种增多，不同功能类群的植物定植在生态系统

中，使土壤中微生物不同功能类群出现，微生物功能呈现多样化，如分解食物网上的不同微生物类群、固氮类

群、硝化和反硝化类群、厌氧类群等的出现使整个微生物群落的组成更加丰富，分布更加均匀，因此微生物群

落均匀度指数变化幅度减小［５０］。

４　 结论

在高寒半湿润沙地上，利用老芒麦作为人工建植物种促进植被恢复过程，使地表植物数量增加，植物群落

盖度增加，植物群落物种多样性增加。 植被恢复使土壤微生物群落在不同季节剧烈变化，但是随着植被恢复，
土壤细菌、真菌、放线菌含量增加，土壤微生物多样性增加，物种优势度和均匀度减小。 老芒麦恢复高寒半湿

润沙地，有效促进了植物群落物种多样性与土壤微生物群落多样性的初期恢复，地表植被和土壤微生物功能

提升将有助于高寒沙化生态恢复过程。
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