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细菌群落主导沙漠公路防护林营造后的土壤功能变化
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摘要：防护林作为沙漠公路的安全保护屏障，其生长和应对胁迫所需的养分供给依赖于土壤微生物。 以塔里木沙漠公路防护林

和自然沙漠为研究系统，探究土壤细菌和真菌群落、两种生境共有和特有微生物物种变化对土壤物质循环功能的驱动作用。 结

果显示，土壤细菌和真菌物种丰富度（Ｐ＜０．０１， Ｐ＜０．０１）及群落组成（Ｐ＜０．０５， Ｐ＜０．０１）均受防护林营造的显著影响，细菌物种丰

富度的响应增幅为 ７７．５％，高于真菌 ２２．１％。 细菌群落是导致土壤酶活性升高的显著驱动因素，而非真菌群落或环境因子；细
菌物种丰富度（ ｒｈｏ＝ ０．４６， Ｐ＜０．０１）和群落组成（ ｒｈｏ ＝ ０．６８， Ｐ＜０．０１）与土壤酶之间呈显著偏 Ｍａｎｔｅｌ 相关。 共有细菌相对丰度

（ ｒｈｏ＝ ０．４７， Ｐ＜０．０１）和特有细菌物种丰富度（ ｒｈｏ＝ ０．３６， Ｐ＜０．０１）是驱动土壤酶活性改善的关键因素，与土壤酶之间呈显著偏

Ｍａｎｔｅｌ 相关。 研究表明，沙漠公路防护林土壤细菌而非真菌主导微生物群落的响应，细菌群落通过改变本地物种丰度和新物种

数量来调控土壤功能。
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ｏｆ ｎｏｎ⁃ｌｏｃａｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； Ｔａｒｉｍ Ｄｅｓｅｒｔ Ｈｉｇｈｗａｙ； ｓｈｅｌｔｅｒｂｅｌｔｓ； ｂａｃｔｅｒｉａ； ｆｕｎｇｉ； ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ

全世界沙漠公路建设长度超 ５０００ ｋｍ［１］，防护林营造提升公路风沙抵御能力，是保障沙漠交通设施免受

风沙灾害威胁的重要举措之一［２］。 沙漠生境条件严苛，防护林的健康与稳定依赖于人为灌溉和地下微生物

驱动的物质循环。 “塔里木沙漠公路防护林生态工程” 建成于 ２００５ 年，沙漠地下水年补给量 ０． ９７—
０．９９ 亿 ｍ３［３］能够基本覆盖防护林年灌溉抽取地下水约 ０．１８—０．２１ 亿 ｍ３［４］ 的需求。 防护林土壤微生物能够

降解植物凋落物、促进养分元素良性循环，部分微生物可与植物建立共生关系，提升防护林植物养分获取能力

和对干旱的耐受能力［５—６］。 因此，探究防护林营造中土壤微生物群落演变规律及其对物质循环功能的驱动作

用，将有助于沙漠微生物资源的发掘与应用。
微生物驱动的物质循环属于生态系统三大基本功能之一，细菌和真菌的细胞结构及环境资源利用策略不

同［７—８］，二者对防护林营造的响应可能存在差异。 有研究显示，防护林营造增加细菌数量及其在微生物群落

中占比，降低真菌数量占比［９］，但真菌数量而非细菌受土壤有机质变化的强烈影响［６］。 在腾格里沙漠研究

中，随苔藓结皮等植被恢复真菌群落生物量增幅高于细菌［１０］。 现有研究主要通过微生物数量、生物量和磷脂

脂肪酸等研究防护林营造的影响［６， ９—１０］，尚缺乏从分类学角度明晰细菌和真菌群落对防护林营造响应敏感性

及其对土壤功能的驱动机制。
防护林营造中碳源供应能力的改善会增大微生物群落的规模［１１］，导致防护林和沙漠两种生境下共有物

种和特有物种数量及组成的变化。 共有物种可通过丰度变化影响土壤功能，本地微生物类群对凋落物分解具

有主场竞争优势、降解速率显著高于其它微生物［１２］。 特有物种能通过数量和组成变化影响土壤功能，Ｆａｎ 等

指出微生物多样性而非群落组成是导致生态系统功能变化的主要影响因素［１３］。 生态位理论认为物种对资源

利用存在最适范围［１４—１５］，如高辐射沙漠生境中物种具有较强 ＤＮＡ 修复机制［１６］，防护林特有物种资源利用能

力差异性会影响其参与的物质循环过程。 因此，防护林营造中共有和特有物种的响应方式和变化来源存在差

异，分别来源于本地物种库和非本地物种的迁入［１７］，然而二者对土壤物质循环功能的驱动作用及贡献尚不

清楚。
为此，本研究以塔里木沙漠公路防护林和沙漠作为系统，利用空间代替时间，测定土壤微生物群落结构及

土壤酶功能，拟回答：土壤细菌和真菌群落对防护林营造的响应敏感性及二者对物质循环功能的驱动作用，两
种生境共有和特有物种如何驱动土壤物质循环功能。 基于细菌群落较高的生物量和高效的有机碳利用策

略［１８］，假设细菌群落多样性和物种组成对防护林营造的响应敏感性高于真菌，假设细菌群落是土壤功能变化

的主要驱动者；基于物种资源利用生态位的差异性［１９］，假设两种生境特有物种而非共有物种主导土壤物质循

３１６３　 ９ 期 　 　 　 林力涛　 等：细菌群落主导沙漠公路防护林营造后的土壤功能变化 　
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环功能的变化。 研究结果将为提升微生物资源在干旱区防护林营造中的应用提供决策依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

研究地点位于塔里木沙漠公路防护林带（４０°３５．８２′Ｎ， ８４°１８．６９′Ｅ），属典型干旱大陆性气候，年均气温

１２．４℃，年降雨量不足 ５０ ｍｍ，年均蒸发为 ３６３８．６ ｍｍ，年均日照时数 ２５７１．３ ｈ，年均风速 ２．５ ｍ ／ ｓ。 土壤以风成

沙性母质上发育而成的风沙土为主，有机质低于 ０．１％。 地上植被极为稀少。 ２００５ 年，塔里木沙漠公路防护

林带全面建成，林带内植物行株距分别为 ２ ｍ 和 １ ｍ，林带全长 ４３６ ｋｍ，林带宽 ７２—７８ ｍ，总面积 ３１２８ ｈｍ２。
防护林树种主要为梭梭（Ｈａｌｏｘｙｌｏｎ ａｍｍｏｄｅｎｄｒｏｎ （Ｃ． Ａ． Ｍｅｙ．） Ｂｕｎｇｅ．）、柽柳（Ｔａｍａｒｉｘ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ Ｌｏｕｒ．）和沙拐

枣（Ｃａｌｌｉｇｏｎｕｍ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｍ Ｔｕｒｃｚ） ［３］。
１．２　 土壤取样

２０１７ 年 １０ 月初，选择沙漠公路北段 １０ 号灌溉水井防护林，在林带内和自然沙漠内各设置 ３ 个间距 １０ ｍ
的重复，选择距离植株主干 ０．５ ｍ 处或自然沙漠内按 ０—２０、２０—４０ ｃｍ 和 ４０—６０ ｃｍ 深度取样，取样量为

５００ ｇ，共得到 １８ 个土壤样品（图 １）。 土壤样品过 ２ ｍｍ 筛去除枯落物，一部分自然风干用于土壤理化性质测

定，一部分储存于－２０℃冰箱保存用于测定土壤酶活性和微生物序列。
１．３　 土壤理化性质和微生物功能测定

土壤电导率和 ｐＨ 使用 １∶５ 土水比（ｗ ／ ｖ）体系下测量，使用 ｐＨ 和电导率探头（Ｍｅｔｔｌｅｒ Ｔｏｌｅｄｏ ＦｉｖｅＥａｓｙ Ｐｌｕｓ
ＦＥ３８， Ｇｒｅｉｆｅｎｓｅｅ， Ｓｗｉｔｚｅｒｌａｎｄ）测定。 土壤有机碳（ＳＯＣ）通过 Ｋ２Ｃｒ２Ｏ７⁃ＦｅＳＯ４氧化还原滴定法测定［２０］。 土壤

全氮含量（ＳＴＮ）通过凯氏定氮仪（ＢＵＣＨＩ Ｋ３７０， Ｆｌａｗｉｌ， Ｓｗｉｔｚｅｒｌａｎｄ）测定。 土壤全磷含量（ＳＴＰ）通过酸溶⁃钼
锑抗比色法测定［２１］。 土壤可利用磷含量（ＳＡＰ）使用采用碳酸氢钠萃取钼锑分光光度计法测定［２２］。

土壤物质循环功能通过测定四种土壤酶活性进行表征［２３］，即 β 葡萄糖苷酶（β⁃１， ４⁃ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ， ＢＧ）、纤
维素水解酶（ｃｅｌｌｏｂｉｏｓｉｄａｓｅ， ＣＢＨ）、Ｎ⁃乙酰⁃β⁃氨基葡萄糖苷酶（Ｎ⁃ａｃｅｔｙｌ⁃β⁃ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｉｄａｓｅ， ＮＡＧ）和碱性磷酸

酶（ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ， ＡＫＰ）。 测定方法为 ９６ 孔微板⁃荧光技术：先将 １．５ ｇ 新鲜土壤与 １５０ ｍｌ ５０ ｍＭ Ｔｒｉｓ
缓冲液（ｐＨ＝ ８．０）搅拌混合；取 ２００ μＬ 混合土壤浆液转移到 ９６ 孔微孔板，加入 ５０ μＬ 酶标准荧光底物

（２００ μＭ）混合，置于 ２５℃黑暗孵育 ２．５ ｈ；通过微孔板读取器（Ｂｉｏｔｅｋ Ｓｙｎｅｒｇｙ ２， Ｗｉｎｏｏｓｋｉ， ＶＴ， ＵＳＡ）测量样

品在 ３６０ ｎｍ 和 ４６０ ｎｍ 波段的荧光强度，比对标准曲线并确定样品酶活性。
１．４　 微生物测序

使用 ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ 提取盒（Ｑｉａｇｅｎ， Ｃａｒｌｓｂａｄ， ＣＡ， ＵＳＡ）提取土壤 ＤＮＡ，通过 ＮａｎｏＤｒｏｐ 核酸蛋白检

测仪（Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ， ＵＳＡ）检测 ＤＮＡ 浓度和质量。 以稀释后 ＤＮＡ 提取液为模版，合成带有 Ｂａｒｃｏｄｅ
的引物对细菌 １６ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ４ 区和真菌 ＩＴＳ１ 区进行扩增，细菌引物为 ５１５Ｆ（５′⁃ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧ
ＧＴＡＡ⁃ ３′） ／ ８０６Ｒ （ ５′⁃ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃ ３′） ［２４］， 真 菌 引 物 为 ＩＴＳ５ （ ５′⁃ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧＴＡ
ＡＣＡＡＧＧ⁃３′） ／ ＩＴＳ２（５′⁃ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ⁃３′） ［２５］。 ＰＣＲ 体系为：２５ μＬ Ｐｒｅｍｉｘ ｔａｑ 聚合酶，１．０ μＬ 的

每种引物（５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ），６０ ｎｇ 模板 ＤＮＡ 和，２０ μＬ 灭菌超纯水（ｄｏｕｂｌｅ⁃ｄｉｓｔｉｌｌｅｄ Ｈ２Ｏ）补齐至 ５０ μＬ。 ＰＣＲ 循环

参数：９４ ℃下 ５ ｍｉｎ；在 ９４ ℃下持续 ３０ ｓ，５３℃（细菌）或 ５２℃（真菌）下持续 ３０ ｓ，７２℃下持续 ３０ ｓ 的 ３０ 个循

环；然后在 ７２℃下放置 １０ ｍｉｎ［２６］。 扩增产物使用美格基因的 Ｈｉｓｅｑ ２５００ 平台 ＰＥ２５０ 模式（Ｉｌｌｕｍｉｎａ， ＵＳＡ）测
序。 下机数据使用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ Ｖ０．３３ 和 ＦＬＡＳＨ Ｖ１．２．１１ 对样品测序序列进行质控和拼接，按 ＵＳＥＡＲＣＨ 算法

９７％序列相似性聚类形成 ＯＴＵ 参考序列；使用 Ｇｒｅｅｎｇｅｎｅｓ 数据库和 ＵＮＩＴＥ 数据库匹配注释 ＯＴＵ 物种信息；
使用 ｖｅｇａｎ 包［２７］ 中的 ｒａｒｅｆｙ 命令将样本抽平至最小样本量。 细菌（ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｅｂｉ． ａｃ． ｕｋ ／ ｅｎａ ／ ｄａｔａ ／ ｖｉｅｗ ／
ＯＷ７４４０６７⁃ＯＷ７６３２４１）和真菌代表性行序列（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｅｂｉ． ａｃ． ｕｋ ／ ｅｎａ ／ ｄａｔａ ／ ｖｉｅｗ ／ ＯＵ４９５９７６⁃ＯＵ５０１４７０）上

传至欧洲分子生物学实验室⁃欧洲生物信息学研究所数据库，登录号分别为 ＰＲＪＥＢ５２３９５ 和 ＰＲＪＥＢ４６８７８。
１．５　 统计分析

本研究使用物种数量表示微生物多样性。 以防护林营造和土壤深度为变量，通过 ｓｔａｔｓ 包［２８］ ＡＮＯＶＡ 检

４１６３ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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验确定防护林和沙漠土壤理化性质、酶活性的差异性，确定细菌和真菌多样性对防护林营造响应的敏感性；通
过 ｖｅｇａｎ 包［２７］ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ 检验确定细菌和真菌群落物种组成对防护林营造的响应敏感性。 将 ＳＯＣ、ｐＨ、
ＳＴＮ、ＳＴＰ、ＳＡＰ 作为变量，分别通过多元回归模型和 ｄｂ⁃ＲＤＡ 冗余分析［２７］ 确定微生物多样性和群落物种组成

对环境因子响应的敏感性。 为比较细菌和真菌群落对土壤功能的驱动作用，将标准化后 ＳＯＣ、ｐＨ、ＳＴＮ、ＳＴＰ、
ＳＡＰ 取欧氏距离作为环境条件差异、物种丰富度差值作为多样性差异、将群落布氏距离作为群落物种组成差

异、将标准化后 ＢＧ、ＣＢＨ、ＮＡＧ 和 ＡＫＰ 酶活性取欧氏距离作为土壤功能差异，通过 ｅｃｏｄｉｓｔ 包［２９］ Ｍａｎｔｅｌ 和偏

Ｍａｎｔｅｌ 分析确定环境条件、土壤深度、细菌群落和真菌群落对土壤功能的影响。
共有物种和特有物种界定依据相对生境利用比例（Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｈａｂｉｔａｔ ｕｓｅ， ＲＨＵ） ［３０］，将在防护林和沙漠土

壤共同出现的微生物物种（ＲＨＵ ＝ １００％）定义为共有物种，仅在防护林或沙漠土壤出现微生物物种（ＲＨＵ ＝
５０％）定义为特有物种。 依据经验，总结了共有和特有物种影响土壤功能的途径（表 １），通过 Ｍａｎｔｅｌ 和偏

Ｍａｎｔｅｌ 分析确定微生物共有物种多样性、共有物种组成、特有物种多样性和特有物种群落组成对土壤功能的

影响。 使用 Ｌｅｖｉｎｓ 指数法［３３］计算群落物种平均生态位宽度，确定共有物种、特有物种生存策略的变化。 以上

所有数据分析均在 Ｒ⁃４．２．２ 中运行。

Ｂ ｉ ＝
１

∑
ｒ

ｊ ＝ １
Ｐ ｉｊ( ) ２

式中，Ｂ ｉ为物种 ｉ 的 Ｌｅｖｉｎｓ 生态位宽度指数，值越大生态位越宽；ｒ 为资源总数；Ｐ ｉｊ为物种 ｉ 在第 ｊ 资源下个体

数占该种总个体数的比例。

表 １　 防护林营造驱动土壤微生物功能变化的方式

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ａｎｄ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｉｍｐａｃｔｓ ｏｆ ａｆｆｏｒｅｓｔａｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ

来源
Ｐｒｏｃｅｓｓ

假说
Ｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓ

调控机制
Ｍｅｃｈａｎｉｓｍ

参考文献
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共有物种丰度
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２　 结果与分析

２．１　 沙漠防护林和沙漠基本土壤性质

防护林和沙漠土壤性质沿主成分第一轴（ＰＣＡ１）明显分开，土壤有机碳（ＳＯＣ）、全氮（ＳＴＮ）和全磷（ＳＴＰ）
在 ＰＣＡ１ 轴具有较高载荷（图 １）。 防护林 ＳＯＣ、无机碳（ＳＩＣ）、ＳＴＰ 和电导率值（ＥＣ）分别显著提升 ８１．１６％
（Ｐ＜０．０１）、３．１２％（Ｐ＜０．０５）、７．３１％（Ｐ＜０．０５）和 ５４４．９０％（Ｐ＜０．０１），ＳＴＮ 显著降低了 ２２．２２％（Ｐ＜０．０１）（表 ２），
表明 ＳＯＣ 和 ＳＴＰ 增加是防护林土壤改善的重要体现。 防护林土壤 β⁃葡萄糖苷酶（ＢＧ）、纤维素水解酶

（ＣＢＨ）、Ｎ⁃乙酰⁃β⁃氨基葡萄糖苷酶（ＮＡＧ）和碱性磷酸酶活性（ＡＫＰ）均显著高于沙漠土壤（Ｐ＜０．０１），分别提

高 ５４４．４４％、３３．３３％、３５．７１％和 ２０７．７８％（表 ２）。
２．２　 沙漠防护林营造对沙漠土壤微生物群落结构的影响

通过对 １８ 个样本测序，共获得 ３４ 细菌门的 ３５３０ 个细菌 ＯＴＵｓ 和 ７ 个真菌门的 １２０９ 个真菌 ＯＴＵｓ。 其

中，１２２３ 个细菌 ＯＴＵｓ、４２５ 个真菌 ＯＴＵｓ 共同出现在防护林和沙漠土壤中，约 ４７．２％细菌 ＯＴＵｓ 和 ３３．５％真菌

ＯＴＵｓ 仅在防护林土壤中出现（图 ２）。 细菌优势门为变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、拟杆菌

门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）和绿
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弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ），分别占细菌群落数量的 ４３．１％、３８．１％、１３．３％、２．８％、０．５％、０．４％和 ０．４％，γ⁃变形菌纲

（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、α⁃变形菌纲 （Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和 β⁃变形菌纲（Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）分别占细菌群落

数量 ３５．１％、６．３％和１．０％。 防护林营造显著提高了细菌拟杆菌门、放线菌门和 α⁃变形菌纲的相对丰度（Ｐ＜
０．０５），降低了厚壁菌门、变形菌门、γ⁃变形菌纲的相对丰度（Ｐ＜０．０５）（图 ２）。 真菌子囊菌门（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、担
子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）、接合菌门（Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ）和球囊霉门（Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ）相对丰度分别为 ６１．８％、６．３％、
１．０％和 ０．１％。 真菌子囊菌门具有较好的逆性适应能力，防护林营造显著降低子囊菌门、担子菌门的相对丰

度（Ｐ＜０．０５），提升球囊霉门、接合菌门和未知菌门的相对丰度（Ｐ＜０．０５）（图 ２），表明防护林土壤中存在较多

的未知真菌资源有待发掘。

图 １　 实验样点布设与土壤性质主成分分析

Ｆｉｇ．１　 Ｄｅｓｉｇｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｏｉｎｔｓ ａｎｄ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

ＳＭ： 土壤湿度 ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ； ＳＯＣ： 土壤有机碳 ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ； ＳＩＣ： 土壤无机碳 ｓｏｉｌ ｉｎｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ； ＳＴＮ： 土壤全氮 ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；

ＳＴＰ： 土壤全磷 ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＳＡＰ： 土壤有效磷 ｓｏｉｌ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＥＣ： 土壤电导率 ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ

表 ２　 防护林和沙漠土壤基本理化性质及酶活性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｂａｓｉｃ ｐｈｙｓｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｓｈｅｌｔｅｒｂｅｌｔ ａｎｄ ｄｅｓｅｒｔ ｓｏｉｌ

变量 Ｖａｒｉａｂｌｅｓ 沙漠 Ｄｅｓｅｒｔ 防护林 Ｆｏｒｅｓｔ Ｐ 值

土壤理化性质 ＳＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．６９±０．０６ ｂ １．２５±０．２７ ａ ０．０００

Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ＳＩＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ） １５．６９±０．８０ ｂ １６．０８±１．０７ ａ ０．０１７

ＳＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．１８±０．０３ ａ ０．１４±０．０４ ｂ ０．０１８

ＳＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．４１±０．０３ ｂ ０．４４±０．０１ ａ ０．０１７

ＳＡＰ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １．０４±０．０９ １．２６±０．５７ ０．２４８

ｐＨ ８．５９±０．０７ ｂ ８．６２±０．４０ ａ ０．７８３

ＳＭ ／ （ｇ ／ ｇ） ０．２％±０．１％ ｂ ３．２％±２．６％ ａ ０．００１

ＥＣ ／ （ｄｓ ／ ｃｍ） ０．４９±０．１４ ｂ ３．１６±１．７８ ａ ０．０００

土壤酶活性 ＢＧ ／ （ｎｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１） ０．３６±０．０１ ｂ ２．３２±０．１４ ａ ０．０００

Ｅｎｚｙｍｅｓ ＣＢＨ ／ （ｎｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１） ０．１５±０．０１ ｂ ０．２０±０．０１ ａ ０．００２

ＮＡＧ ／ （ｎｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１） ０．２８±０．００ ｂ ０．３８±０．０３ ａ ０．００４

ＡＫＰ ／ （ｎｍｏｌ ｇ－１ ｈ－１） ２．５８±０．３５ ｂ ７．９４±１．０３ ａ ０．０００

　 　 ＳＯＣ： 土壤有机碳 ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ； ＳＩＣ： 土壤无机碳 ｓｏｉｌ ｉｎｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ； ＳＴＮ： 土壤全氮 ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＳＴＰ： 土壤全磷 ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＳＡＰ： 土壤有效磷 ｓｏｉｌ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＥＣ： 土壤电导率 ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ； ＢＧ： β 葡萄糖苷酶 β⁃１， ４⁃ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ； ＣＢＨ： 纤维

素水解酶 ｃｅｌｌｏｂｉｏｓｉｄａｓｅ； ＮＡＧ： Ｎ⁃乙酰⁃β⁃氨基葡萄糖苷酶 Ｎ⁃ａｃｅｔｙｌ⁃β⁃ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｉｄａｓｅ； ＡＫＰ： 碱性磷酸酶 ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ； 平均值±标准差

Ｍｅａｎ±ＳＤ； 不同字母表示 ０．０５ 水平显著差异
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图 ２　 防护林和沙漠土壤微生物种分布韦恩图与菌门相对丰度

Ｆｉｇ．２　 Ｖｅｎｎ ｐｌｏｔ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｔａｘａ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｈｙｌａ ｉｎ ｔｈｅ ｓｈｅｌｔｅｒｂｅｌｔ ｆｏｒｅｓｔ ａｎｄ ｄｅｓｅｒｔ ｓｏｉｌｓ

防护林营造显著提升土壤细菌群落的物种丰富度 ７７．５％（Ｐ＜０．０１），在 ２０—４０ ｃｍ 层增幅最大 ９４．０９％
（图 ３）；防护林营造对真菌物种丰富度增加幅度 ２０．１％不及细菌群落，且在 ２０—４０ 和 ４０—６０ ｃｍ 层未达到显

著水平（图 ３）。 ＳＯＣ 增加是细菌（ｍ＝ ０．３２， Ｐ＜０．０１）和真菌物种丰富度提升（ｍ ＝ ０．１６， Ｐ＜０．０５）的主要影响

因子（Ｐ＜０．０５），对细菌物种丰富度影响大于真菌（图 ３）。 防护林土壤细菌群落（Ｒ２ ＝ ０．７７， Ｐ＜０．０１）和真菌群

落物种组成（Ｒ２ ＝ ０．１９， Ｐ＜０．０１）与沙漠土壤均存在显著差异（图 ４）。 细菌群落变化受 ＳＯＣ（Ｐ＜０．０１）和 ｐＨ 的

显著影响（Ｐ＜０．０５），分别解释了 ８２．０ 和 １．１％的群落变化；真菌群落物种组成变化主要受 ＳＯＣ 的影响（Ｐ＜
０．０１），解释了 ４７．５％的群落变化（图 ４）。 表明细菌群落多样样和物种组成对防护林营造的相应敏感性高于

真菌，且更易受到 ＳＯＣ 的影响。
２．３　 土壤微生物群落结构对土壤酶功能的影响

Ｍａｎｔｅｌ 检验显示，土壤酶活性与细菌多样性（Ｐ＜０．０１）、群落组成（Ｐ＜０．０１）和环境条件（Ｐ＜０．０５）显著相

关，增加控制因子后，仅与细菌多样性和群落组成呈显著偏 Ｍａｎｔｅｌ 相关（表 ３），表明细菌群落而非真菌群落或

环境条件驱动土壤养分循环功能的变化。 防护林营造显著缩小了细菌平均生态位宽度（图 ５），表明细菌偏好

利用较窄范围的环境资源，呈现出明显的生态位的分化。
通过区分防护林和沙漠土壤中共有物种和特有物种发现，共有物种丰度（ ｒｈｏ ＝ ０．４６， Ｐ ＝ ０．００１）而非物种
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图 ３　 防护林和沙漠中土壤微生物多样性沿剖面变化及其与土壤性质的相关性

Ｆｉｇ．３　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｌｏｎｇ ｓｏｉｌ ｐｒｏｆｉｌｅ ｉｎ ｔｈｅ ｓｈｅｌｔｅｒｂｅｌｔ ｆｏｒｅｓｔｓ ａｎｄ ｄｅｓｅｒｔｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

∗， Ｐ＜０．０５； ∗∗， Ｐ＜０．０１；不同字母代表 ０．０５ 水平显著差异； 竖向误差棒和横向误差棒分别为标准差和 ９５％置信区间

图 ４　 土壤因子对土壤微生物群落组成影响的冗余分析

Ｆｉｇ．４　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｇａｉｎｓｔ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

箭头表示冗余分析显著影响因子

数量（ ｒｈｏ＝ ０．１３， Ｐ＝ ０．０９８）与土壤酶活性显著相关，特有物种数量与土壤酶活性之间存在显著的偏 Ｍａｎｔｅｌ 相
关关系（ ｒｈｏ＝ ０．３６， Ｐ＝ ０．００４），增加控制因子的特有物种群落变化与土壤土壤酶活性之间偏 Ｍａｎｔｅｌ 相关性未

达到显著水平（表 ４）。 防护林营造显著降低共有细菌而非特有细菌的平均生态宽度（Ｐ＜０．０５），对共有真菌

和特有真菌的平均生态宽度未产生显著影响（图 ５）。

８１６３ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

表 ３　 基于 Ｍａｎｔｅｌ 检验土壤酶活性与微生物群落的相关性

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ Ｍａｎｔｅｌ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

变量
Ｖａｒｉａｂｌｅｓ

相关系数
Ｍａｎｔｅｌ ｒｈｏ Ｐ 偏相关系

ｐａｒｔｉａｌ Ｍａｎｔｅｌ ｒｈｏ Ｐ

深度差异 Ｄｅｐｔｈ ｄｉｓｔａｎｃｅ －０．０９ ０．９０６ －０．０４ ０．６２７
环境条件差异 Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｄｉｓｔａｎｃｅ ０．３０ ０．０２１ －０．１０ ０．７７１
细菌多样性差异 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ０．５６ ０．０００ ０．４６ ０．００１
真菌多样性差异 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ －０．０３ ０．５５３ ０．０７ ０．２５３
细菌群落物种组成差异 Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｓｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ０．７６ ０．０００ ０．６８ ０．０００
真菌群落物种组成差异 Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｓｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ０．０７ ０．２６１ －０．２０ ０．９４９

表 ４　 基于 Ｍａｎｔｅｌ 检验土壤酶活性与共有和特有细菌之间相关性

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ Ｍａｎｔｅｌ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｈａｂｉｔａｔ⁃ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｎｄ ｈａｂｉｔａｔ⁃ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ

变量
Ｖａｒｉａｂｌｅｓ

相关系数
Ｍａｎｔｅｌ ｒｈｏ Ｐ 偏相关系数

ｐａｒｔｉａｌ Ｍａｎｔｅｌ ｒｈｏ Ｐ

共有细菌多样性差异 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ｈａｂｉｔａｔ⁃ｃｏ⁃ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ０．１３ ０．０９８ －０．３０ １．０００

特有细菌多样性差异 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ｈａｂｉｔａｔ⁃ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ０．７２ ０．０００ ０．３６ ０．００４

共有细菌物种组成差异
Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｓｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｏｆ ｈａｂｉｔａｔ⁃ｃｏ⁃ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ０．７２ ０．０００ ０．４７ ０．００１

特有细菌物种组成差异
Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｓｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｏｆ ｈａｂｉｔａｔ⁃ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ０．５５ ０．０００ －０．２５ ０．９６５

图 ５　 防护林和沙漠生境下共有物种和特有物种平均生态宽度

Ｆｉｇ．５　 Ｍｅａｎ ｎｉｃｈｅ ｗｉｄｔｈ ｏｆ ｈａｂｉｔａｔ⁃ｃｏ⁃ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｎｄ ｈａｂｉｔａｔ⁃ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｔａｘａ ｉｎ ｔｈｅ ｓｈｅｌｔｅｒｂｅｌｔ ｆｏｒｅｓｔｓ ａｎｄ ｄｅｓｅｒｔｓ

∗∗， Ｐ＜０．０１； ｎ．ｓ．， Ｐ＞０．０５；箱式图中圆点和横线分别为均值和中位数

３　 讨论

研究结果表明，防护林营造显著提升细菌和真菌多样性并改变细菌和真菌的群落组成，细菌群落比真菌

群落具有更高的响应幅度。 该结果支持第一项假设，即防护林营造后细菌群落多样性和物种组成具有更高的

响应敏感性。 土壤有机碳增加是防护林土壤区别沙漠土壤的重要特征（图 １），限制性碳源等资源的增加有助

于提升微生物群落的规模和多样性［１８］，较之真菌，具有简单细胞结构和更快世代周期的细菌随土壤碳源增加

能够快速响应并占据资源［１１， ３４］，表现为更大幅度的生物多样性提升和群落周转（图 ３， ４）。 此外，沙漠环境中

较高的光辐射加速凋落物的破碎和光降解［３５］，降低了细菌群落对凋落物利用的难度。 与本研究结果相近，植
被修复导致库布齐沙漠土壤有机碳增加显著提升细菌群落相对丰度，而真菌群落相对丰度主要受到速效态养

９１６３　 ９ 期 　 　 　 林力涛　 等：细菌群落主导沙漠公路防护林营造后的土壤功能变化 　
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分增加的影响［３６］。 腾格里沙漠飞机播种造林研究显示，细菌物种丰富度与土壤碳的相关性高于真菌群

落［３７］。 本文研究结果不同于沙漠生物结皮构建后真菌群落增幅高于细菌群落，这可能于真菌与藻类、苔藓类

较为紧密的互利关系有关［１６］。 有机物料增加能够提高土壤微生物群落的恢复力［３８—３９］，细菌群落对土壤有机

碳增加响应较之真菌具有更大的多样性增幅和物种组成变幅（图 ３， ４），因此，细菌群落因其快速碳源利用策

略在防护林营造中具有更高的恢复能力。
细菌群落对防护林营造响应驱动土壤功能的变化，细菌多样性和群落组成与土壤酶之间呈现显著的偏

Ｍａｎｔｅｌ 相关关系。 该结果支持第二项假设，即细菌群落变化而非真菌是土壤功能变化的主要驱动者。 一方

面，较之真菌，土壤细菌群落随土壤有机碳和 ｐＨ 增加更快的响应驱动了细菌群落酶活性的增加（图 ３， ４），主
导了土壤物质循环功能的变化。 另一方面，细菌群落相较于真菌具有更高的物种周转率，具有较低的群落相

似性距离衰减规律、不易受到空间距离的限制［４０］，本研究中细菌非本地物种迁入比例 ４７．２％高于真菌 ３３．５％
（图 ２），保障其在有机碳输入增加后更优的群落组成配置，表现为土壤酶功能的提升。 同时，重新配置的细菌

群落而非真菌群落具有更窄的物种平均生态位宽度（图 ５），表明生境条件改善后物种利用更窄的生态位宽度

满足生存的需求［４１］， 促进微生物资源利用能力和土壤功能的提升。 细菌多样性的大幅增加有助于提高提高

微生物对资源的利用效率（图 ３），生态位理论认为不同微生物种的占据生态位不同，细菌多样性的增加能够

促进群落功能多样性的增加，保障群落功能的高度冗余，进而改善土壤功能［４２］。
共有细菌物种丰度变化和特有细菌物种数量增加驱动土壤物质循环功能的改善，二者的作用机制可能存

在差异。 防护林营造中共有物种和特有物种分别来源于本地微生物和非本地微生物种迁入，通过区分共有物

种和特异物种发现，共有物种丰度而非物种数量变化和土壤酶活性之间呈显著的偏 Ｍａｎｔｅｌ 相关性，特有物种

数量而非物种丰度变化和土壤酶活性之间呈显著的偏 Ｍａｎｔｅｌ 相关性（表 ４）。 该结果未支持第三项假设，即防

护林和沙漠生境特有物种而非共出现物种而非主导土壤功能变化。 一方面，防护林相较于沙漠生境具有较高

的凋落物输入量，共有物种能够优先利用和抢占资源，α⁃变形菌纲、拟杆菌门和放线菌门等富营养类型的细

菌［４３］相对丰度防护林营造后显著增加（图 １），本地微生物类群对凋落物降解较之外来微生物具有主场竞争

优势，表现出更高碳降解功能［１２］，支持本研究中两种生境共有物种丰度变化驱动土壤物质循环功能的结果。

随生境质量改善，群落内物种共存过程中竞争作用在种间关系中的比例增加［４１］，贫瘠环境中高营养吸收能力

的 γ⁃变形菌纲、厚壁菌门［１５］相对丰度显著下降，种间竞争的加剧推动共有物种平均生态位分化和变窄，微生

物降低依赖种间互利协作来获取营养物质的程度，呈现更高的资源利用能力，进而驱动土壤物质循环功能的

提升。 另一方面，群落多样性的提升有助于增加了细菌群落功能的多样性［１３， ３２］，本研究中细菌群落多样性的

提升主要来源于非本地物种的迁入，非本地物种通过物种数量的增大提高对资源的利用程度，驱动土壤功能

的改善。 防护林营造后生境条件改善大幅降低环境筛选作用的强度，增加竞争在物种共存中作用并推动生态

位的分化［４１］，共有物种平均生态位趋于变窄（图 ５），特有物种数量的增加可在一定程度上填补本地细菌群落

功能的缺失，进而驱动土壤功能的改善。 与本研究结果相近，Ｆａｎ 等指出微生物多样性而非群落组成是导致

生态系统功能变化的主要影响因素［１３］。

４　 结论

防护林的营造影响微生物群落结构，微生物群落驱动的土壤物质功能提升保障了沙漠防护林稳定。 防护

林的营造增加了土壤有机碳、驱动细菌和真菌多样性的增加并改变了细菌和真菌的群落组成，细菌群落而非

真菌群落具有更大响应变幅，与土壤环境条件一起共同构成土壤功能改善的驱动因素。 通过区分防护林和自

然沙漠两种生境中的共有物种和特有物种，发现二者均能改善土壤功能但作用方式存在差异：共有物种通过

改变物种丰度，而特有物种通过改变物种数量来调控土壤物质循环功能。 在防护林营造时，可通过土壤有机

质的积累来增加细菌多样性进而改善土壤物质循环功能。
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