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京郊荒滩地短期植被恢复对土壤理化性质及
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摘要:为了揭示京郊荒滩地植被恢复初期土壤理化性质与微生物群落结构的变化特征,以补播苜蓿

(MedicagosativaL.)、补播无芒雀麦(BromusinermisLeyss)为研究对象,自然撂荒地为对照,采用高通量

测序方法研究不同植被恢复模式土壤细菌与真菌的群落结构。结果表明:(1)2种植被恢复方式下土壤全

氮含量显著高于对照,补播无芒雀麦土壤全磷含量最高;(2)2种植被恢复方式短期内显著改善了土壤物理

性质,土壤容重显著低于对照,补播无芒雀麦土壤田间持水量、毛管持水量与最大持水量最高,补播苜蓿土

壤饱和导水率最高;(3)2种植被恢复方式短期内对土壤微生物群落结构产生影响,真菌中的子囊菌门、细
菌中的蓝细菌门相对丰度增加,真菌与细菌的生物多样性降低;(4)相关性分析表明,土壤有机质含量与真

菌中的子囊菌门、细菌中的变形菌门、蓝细菌门数量存在显著正相关关系。2种植被恢复方式短期内均不

同程度的改善了土壤理化性质,增加了固氮及降解有机质的微生物的数量及活性。
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EffectsofShort-termVegetationRestorationonSoilPhysicochemical
CharacteristicsandMicrobialCommunity
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Abstract:Inordertounderstandtheeffectofshort-termvegetationrestorationonsoilphysicochemicaland
microbialcommunitystructure,twoplants(MedicagosativaL.andBromusinermisLeyss)werereseeded
inthewastelandofYanqingCounty,Bejing,andtheabandonedlandwastheCK.Soilbacterialcommunity
structuresoftheV3-V416SrDNAgeneregionandfungicommunitystructuresofITS1-ITS2wereexamined
byhigh–throughputsequencingtechnologies.Theresultsshowedthat:(1)Thesoiltotalnitrogencontents
oftwovegetationrestorationmodesweresignificantlyhigherthanthatofCK,andthesoiltotalphosphorus
contentofreseededbromegrasswasthehighest.(2)Intheshortterm,thesoilphysicalpropertiesweresig-
nificantlyimprovedbythetwovegetationrestorationmodes,andthesoilbulkdensitywassignificantlylower
thanthatofCK.(3)Thesoilmicrobialcommunitystructurewasaffectedbytwovegetationrestoration
modesinashortperiodoftime.Therelativeabundanceofascomycetesinfungiandcyanobacteriainbacteria
increasedandthebiodiversityoffungiandbacteriadecreasedundertwovegetationrestorations.(4)Correla-
tionanalysisshowedthattherewasasignificantpositivecorrelationbetweensoilorganicmattercontentsand
thenumberofascomycetes,cyanobacteria,andproteobacteria.Thetwovegetationrestoration modes
improvedthesoilphysicalandchemicalproperties,andpromotedtheamountandactivityofmicroorganisms
thatfixednitrogenanddegradedorganicmatter.
Keywords:wasteland;vegetationrestoration;microorganism;soilphysicochemical



  近20年来,北京市开展了大规模的“退耕还林”
工程,经过荒山造林、建设农田林网等措施的综合防

治,已有效抵挡了从内蒙古等地入侵的风沙,京郊的

坡地、沙荒地水土流失迅速下降,风沙危害大大减轻。
但是部分乡村周边仍存在荒滩地,其土层浅薄,立地

条件恶劣,且经常堆积建筑垃圾或生活垃圾,土壤理

化性质差异极大,地上部植被呈斑秃状分布,生态系

统稳定性差,植被恢复是其生态系统恢复与重建的第

一步,是改善其生态环境的关键[1]。
植被恢复过程中,地上植被的变化影响土壤微生

物的产生,进而改变土壤的物理化学环境,而较好的

土壤养分条件又可以促进植被的生长发育[2],因此土

壤微生物与植被、土壤理化性质之间紧密联系,相互

影响[3]。学者们[4-7]针对不同区域植被恢复过程中土

壤微生物量、群落结构、多样性展开了大量的研究结

果表明,不同植被恢复模式之间土壤化学性质与微生

物生物量存在显著性差异,地上部植被生长情况对土

壤微生物群落结构与多样性指数均存在一定程度的影

响[8-13],影响土壤微生物数量与多样性的主要土壤因子

是pH、有机质与氮含量[5-6,8]。前人研究大多采用空间

代替时间的方法研究长期植被恢复对土壤理化性质及

微生物的影响,而植被恢复初期,地上部植被变化对土

壤理化性质与微生物群落结构影响鲜有报道。植被恢

复初期,研究植被生长对土壤理化性质与微生物影响对

于寻求快速、高效的恢复方式,维护良性的植被恢复进

程具有重要的作用。本文采用高通量测序技术,研究

京郊荒滩地植被恢复初期土壤微生物群落结构、多样

性及与土壤理化性质的关系,为京郊荒滩地快速植被

恢复技术的开发提供数据支撑。

1 材料与方法
1.1 研究区概况

研究区域位于北京市延庆区大榆树镇姜家台村与

陈家营村之间。该地区所在地理位置为116°00'03″—

116°01'30″E,40°26'30″—40°27'30″N,平均海拔492m,属
于暖温带半湿润大陆性季风气候,气候冬冷夏凉,年
平均气温8.4℃,降雨少且主要集中在7—9月,多年

平均降水量为467mm。土壤母质层主要以石灰岩

为主,土壤类型主要为石灰性褐土。

1.2 样品采集

研究区域共占地面积26.7hm2,为废弃河道,因
临近村庄,部分区域成为垃圾堆积地,因此土壤基础

理化性质差异较大。在进行植被恢复之前将研究区

域分成27块样地进行了土壤基本情况调研,并根据

调研情况进行分区植被恢复。将土壤理化性质基本

一致(表1)的区域设置了自然撂荒(对照)、补播苜蓿

(MedicagosativaL.)、补播无芒雀麦(Bromusiner-
misLeyss)3种处理,每个处理6次重复,每个重复

种植面积100~300m2,随机分布于整个研究区域

内。于2017年9月进行撒播,撒播前对播种区进行

浅耕,浅耕深度20cm,按照苜蓿4.5g/m2、无芒雀麦

7.5g/m2的密度进行撒播,播后用铁耙轻拉1遍,人
工踩踏镇压,次年7月进行地上部植被调研。2018
年9月28日进行土壤样品采集,该区域土壤中石砾

含量较多,20cm以下土壤>2mm石砾平均含量达

到27.9%,有效土壤含量较少,因此在本研究中采集

0-20cm土壤作为样本。每个重复下随机设置3个

1m×1m的样方,每个样方内采用环刀采集0-5
cm原状土,用土钻采集0-20cm土壤样品,一部分

装入自封袋内作为土壤理化性质分析用土,一部分将

石头、草根挑出分装于自封袋中,放于干冰中冷冻运

回,运回后迅速进行土壤DNA提取。
表1 试验区域土壤理化性质

指标 对照 补播苜蓿
补播无

芒雀麦

pH 8.02 7.93 7.96
EC/(μS·cm-1) 138.80 142.00 149.20
有机质/(g·kg-1) 5.17 5.65 5.30

有效磷/(mg·kg-1) 16.85 16.98 17.83
速效钾/(mg·kg-1) 129.32 128.74 134.20
碱解氮/(mg·kg-1) 22.25 22.48 21.19

全氮/(g·kg-1) 0.40 0.42 0.47
阳离子交换量/(cmol·kg-1) 10.74 11.53 10.62

全磷/(g·kg-1) 0.49 0.54 0.54
含水量/% 5.96 5.92 5.89

田间持水量/% 27.32 29.71 28.54
毛管持水量/% 32.87 31.28 31.80
最大持水量/% 38.29 38.22 38.35

总孔隙度/(cm3·cm-3) 0.57 0.55 0.52
容重/(g·cm-3) 1.31 1.30 1.33

饱和导水率/(10-4cm·min-1) 8.17 7.78 7.78

1.3 土壤理化指标测定

采用环刀法测定土壤容重、田间持水量、最大持

水量、毛管持水量和总孔隙度,其中田间持水量、最大

持水量、毛管持水量为质量百分比,总孔隙度为体积

百分比[14];铝盒称重法测定土壤水分;电位计法测定

土壤pH(水土比2.5∶1);重铬酸钾容量法测定土壤

有机质含量;半微量凯氏定氮法测定土壤全氮含量;
氢氧化钠熔融-钼锑抗比色法测定土壤全磷含量;碱
解扩散法测定土壤碱解氮含量;碳酸氢钠浸提-钼锑

抗比色法测定土壤有效磷含量;乙酸铵浸提-原子吸

收分光光度计法测定速效钾含量;乙酸铵交换法测定

土壤阳离子交换量[15]。

1.4 土壤微生物测定

1.4.1 土壤DNA抽提与测序 采用E.Z.N.A.soil
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试剂盒 (OmegaBio-tek,Norcross,GA,U.S.)进行

总DNA抽提,提取步骤参照试剂盒说明书进行。提

取到的DNA浓度和纯度利用NanoDrop2000进行检

测,利用1%琼脂糖凝胶电泳检测DNA提取质量;细
菌用338F(5’-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3’)和

806R(5’-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3’)引物

对V3-V4可变区进行PCR扩增,真菌用ITS1F(5’-
CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3’)和ITS2R(5’-
GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3’)引物进行PCR扩增。

得到的产物使用2%琼脂糖凝胶进行电泳检测,利
用QuantiFluorTM-ST(Promega,USA)进行检测定量。
根据IlluminaMiSeq平台 (Illumina,SanDiego,USA)
标准操作规程将纯化后的扩增片段构建PE2*300的

文库。构建好的文库利用Illumina公司的MiseqPE300
平台进行测序(上海美吉生物医药科技有限公司)。原

始数据上传至NCBI数据库中。

1.4.2 数据处理 为了使信息分析的结果更加准

确、可靠,原始测序序列首先使用Trimmomatic软件

质控,使用FLASH软件进行拼接,使用UPARSE软

件(version7.1http://drive5.com/uparse/),根 据

97%的相似度对序列进行OTU聚类,并在聚类的过

程中去除单序列和嵌合体。利用RDPclassifier(ht-
tp://rdp.cme.msu.edu/)对每条序列进行物种分类

注释,比对Silva数据库,设置比对阈值为70%。
微生物群落α多样性采用sobs指数、ACE物种

丰富度指数、Shannon指数和Simpson指数来表征。
利用vegan软件包在 R 语言中,基于真菌与细菌

OTU组成及土壤环境因子的矩阵进行分析,解析真

菌、细菌群落结构与土壤环境因子间的关系。

2 结果与分析

2.1 植被恢复初期地上部植被生长情况

从表2可以看出,补播苜蓿与补播无芒雀麦2种植

被恢复方式与对照(自然撂荒)相比,植被覆盖度均有了

不同程度的增加,分别增加了142.9%和122.9%。苜蓿

的平均密度高于无芒雀麦。对照植物物种组成与2
种植被恢复方式的共生植物物种组成基本相同,均以

反枝苋、稗草、狗尾草、藜为主。
表2 试验区域植被生长情况

处理 盖度/%
平均密度/

(株·m-2)
主要共生植物

对照 35 128

反枝苋(AmaranthusretroflexusL.),稗草(Echinochloacrusgalli(L.)Beauv.),狗尾

草(Setariaviridis (L.)Beauv.),藜(Chenopodiumalbum L.),毛马唐(Digitaria
chrysoblepharaFig.),虎尾草(ChlorisvirgateSw.),猪毛菜(SalsolacollinaPall.),
猪毛蒿(Artemisiascoparia Waldst.etKit.),胡枝子(LespedezabicolorTurcz.)

补播苜蓿 85 887

反枝苋(AmaranthusretroflexusL.),稗草(Echinochloacrusgalli(L.)Beauv.),狗尾

草(Setariaviridis(L.)Beauv.),地肤(Kochiascoparia(L.)Schrad.),藜(Chenopo-
diumalbum L.),毛马唐(DigitariachrysoblepharaFig.),猪毛菜(Salsolacollina
Pall.),大籽蒿(ArtemisiasieversianaEhrhartexWilld.),打碗花(Calystegiahedera-
cea Wall.ex.Roxb.),虎尾草(ChlorisvirgateSw.)

补播无芒雀麦 78 619

反枝苋(AmaranthusretroflexusL.),稗草(Echinochloacrusgalli(L.)Beauv.),狗尾

草(Setariaviridis(L.)Beauv.),地肤(Kochiascoparia(L.)Schrad.),藜(Chenopo-
diumalbumL.),毛马唐(DigitariachrysoblepharaFig.),虎尾草(Chlorisvirgate
Sw.),独行菜(Lepidiumapetalum),牻牛儿苗(Erodiumstephanianum Willd.)

2.2 植被恢复对土壤理化性质的影响

2.2.1 植被恢复对土壤化学性质的影响 虽然植被

恢复仅有1年时间,补播苜蓿、补播无芒雀麦2种植被恢

复方式对土壤理化性质产生了影响。由表3可知,补播

苜蓿、补播无芒雀麦土壤全氮含量显著高于对照,EC、有
机质、有效磷、速效钾、碱解氮含量及阳离子交换量与对

照相比无显著差异;补播无芒雀麦土壤全磷含量显著高

于对照,补播苜蓿土壤全磷含量从数值上看高于对

照,但统计分析结果差异并不显著。初步说明在该区

域采取补播苜蓿与补播无芒雀麦2种植被恢复方式

与自然撂荒相比,有利于土壤化学性质的改善。
补播苜蓿与补播无芒雀麦2种植被恢复方式之

间土壤pH、EC、有机质、有效磷、速效钾、碱解氮、阳
离子交换量、全氮、全磷差异均不显著。

2.2.2 植被恢复对土壤物理性质的影响 由表4可

知,种植1年补播苜蓿与补播无芒雀麦显著改善了土壤

的物理性质。与对照相比,补播无芒雀麦显著增加了土

壤的田间持水量、毛管持水量和最大持水量;补播苜蓿

土壤饱和导水率显著高于对照;补播苜蓿与补播无芒雀

麦两种植被恢复方式均显著降低了土壤容重;2种植被

恢复方式之间,补播无芒雀麦土壤田间持水量、毛管持

水量与最大持水量显著高于补播苜蓿;种植1年,补
播苜蓿与补播无芒雀麦土壤的水稳性团聚体分形维

数、总孔隙度与对照相比差异不显著。

543第5期      李晓娜等:京郊荒滩地短期植被恢复对土壤理化性质及微生物群落结构的影响



表3 不同植被恢复方式下土壤化学性质变化

指标 对照 补播苜蓿 补播无芒雀麦

pH 8.29±0.15ab 8.35±0.12a 8.18±0.15b
EC/(μS·cm-1) 117.58±28.58a 115.51±23.36a 121.66±31.74a
有机质/(g·kg-1) 5.41±0.20a 8.66±3.80a 9.73±2.33a

有效磷/(mg·kg-1) 10.41±6.54a 11.34±6.66a 9.52±2.72a
速效钾/(mg·kg-1) 132.20±34.49a 140.83±40.24a 171.50±29.17a
碱解氮/(mg·kg-1) 33.37±16.87a 30.11±8.94a 28.49±8.24a

阳离子交换量/(cmol·kg-1) 7.92±1.04a 8.51±2.76a 9.70±1.34a
全氮/(g·kg-1) 0.30±0.02b 0.50±0.11a 0.49±0.01a
全磷/(g·kg-1) 0.40±0.10b 0.51±0.11ab 0.06±0.08a

  注:表中为平均值±标准差;同行不同小写字母表示不同处理间土壤化学性质差异显著(P<0.05)。下同。

表4 不同植被恢复方式下土壤物理性质变化

处理
田间

持水量/%

毛管

持水量/%

最大

持水量/%

总孔隙度/

(cm3·cm-3)
容重/

(g·cm-3)
饱和导水率/

(10-4cm·min-1)
对照 17.61±2.48b 21.78±3.00b 24.93±2.22b 0.62±0.14a 1.46±0.05a 9±5b

补播苜蓿 17.89±3.66ab 21.27±3.14b 27.05±4.21b 0.53±0.11a 1.28±0.07b 16±7a
补播无芒雀麦 24.82±4.63a 28.26±4.49a 33.82±5.68a 0.49±0.20a 1.29±0.10b 10±3ab

2.3 植被恢复对土壤微生物群落结构的影响

2.3.1 植被恢复对土壤真菌群落组成的影响 由图

1可知,对照与2种植被恢复方式土壤中的真菌优势菌

门均为子囊菌门,可占各样本真菌群落总量的75%以

上。与对照相比,补播苜蓿与补播无芒雀麦土壤中子囊

菌门丰度增加,接合菌门丰度降低。补播苜蓿与补播无

芒雀麦在短期内对土壤担子菌门无显著影响。
同时对2种植被恢复方式土壤中不同科的真菌

群落相对丰度与对照进行多重比较(图2),发现补播

苜蓿土壤中子囊菌门的小大卫霉科与生赤壳科相对

丰度显著高于对照与无芒雀麦,对照土壤中子囊菌门

的毛壳菌科与接合菌门的被孢霉科显著高于补播苜

蓿与补播无芒雀麦。

图1 植被恢复对土壤真菌群落组成影响

2.3.2 植被恢复对土壤细菌群落组成的影响 补播

苜蓿、补播无芒雀麦与对照土壤样本中的细菌优势菌

门为变形菌门、放线菌门与酸杆菌门,这与已有的土

壤微生物群落结构研究[16-17]结果相符。补播苜蓿土

壤中的变形菌门、拟杆菌门、蓝细菌门、螺旋体门相对

丰度均高于对照,放线菌门、酸杆菌门、绿湾菌门、芽

单胞菌门相对丰度低于对照;补播无芒雀麦土壤中拟

杆菌门、蓝细菌门、螺旋体门相对丰度高于对照,酸杆

菌门、绿湾菌门低于对照;2种植被恢复方式之间,补
播苜蓿土壤中的变形菌门、拟杆菌门、螺旋体门相对

丰度高于补播无芒雀麦,放线菌门、酸杆菌门、绿湾菌

门、芽孢单菌门低于补播无芒雀麦(图3)。

注:图中不同小写字母表示不同处理间真菌相对丰富差异显著

(P<0.05)。下同。

图2 不同植被恢复土壤真菌群落多重比较

  将对照与2种植被恢复方式不同科的细菌群落

进行多重比较(图4),补播苜蓿与补播无芒雀麦土壤

中变形菌门的鞘脂单胞菌科、丛毛单胞菌科、红杆菌

科、草酸杆菌科,拟杆菌门的噬纤维菌科相对丰度均

显著高于对照,芽单胞菌门的芽单胞菌科相对丰度显

著低于对照。

2.3.3 植被恢复对土壤微生物多样性的影响 Sob
指数、Chao指数与ACE指数均反映土壤中微生物的

物种丰富度,从表5可以看出,补播苜蓿与补播无芒

雀麦土壤细菌与真菌的物种丰富度均显著低于对照;

Simpson指数与Shannon指数反映土壤中微生物的

多样性,Simpson指数越低,Shannon指数越高说明

物种多样性越高,补播苜蓿与补播无芒雀麦土壤真菌

与细菌Shannon指数显著低于对照,初步说明补播
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苜蓿与无芒雀麦短期内降低了土壤真菌与细菌的微

生物多样性。

图3 植被恢复对细菌群落组成影响

2.4 土壤理化性质与微生物相关性分析

对土壤理化性质与真菌、细菌优势菌群OTU数

进行相关性分析(表6),结果表明,在本研究区域内

补播苜蓿与无芒雀麦短期内土壤pH、EC、有效磷、

有效氮、含水量、孔隙度、容重与土壤真菌、细菌的优

势菌群无显著相关性,真菌中的子囊菌门,细菌中的

变形菌门、蓝细菌与土壤有机质含量存在显著正相关

关系,细菌中的酸杆菌门、绿湾菌门与土壤有机质含

量呈显著负相关关系,细菌中的螺旋体门与土壤全磷

存在显著正相关关系,硬壁菌门与土壤田间持水量存

在显著正相关关系。

图4 不同植被恢复土壤细菌群落多重比较

表5 植被恢复对土壤微生物多样性影响

微生物 处理 Sobs指数 Shannon指数 Simpson指数 ACE指数 Chao指数

对照 560±90a 4.35±0.30a 0.031±0.008a 587±101a 591±104a
真菌 补播苜蓿 316±44c 3.31±0.30b 0.090±0.027a 366±50b 370±43b 

补播无芒雀麦 425±31b 3.43±0.49b 0.105±0.074a 458±44b 464±48b 
对照 2846±94a 6.88±0.03a 0.003±0.001a 3147±105a 3167±93a 

细菌 补播苜蓿 2268±408b 6.37±0.25b 0.005±0.001a 2712±403b 2774±380b 
补播无芒雀麦 2655±99ab 6.51±0.19b 0.011±0.009a 3057±132ab 3076±146ab

表6 土壤理化性质与优势菌群相关性分析

微生物   pH EC 有机质 有效磷 碱解氮
阳离子

交换量
全磷 含水量

田间

持水量
总孔隙度 容重

子囊菌门Ascomycota -0.596 0.030 0.685* 0.103 0.255 0.152 0.491 -0.067 -0.297 -0.480 -0.451
真菌 担子菌门Basidiomycota 0.547 -0.467 -0.358 -0.103 0.000 -0.370 -0.430 -0.188 0.091 0.073 0.226

接合菌门Zygomycota 0.401 0.358 -0.539 -0.018 -0.316 0.200 -0.406 0.297 0.455 0.170 0.159
变形菌门Proteobacteria -0.059 -0.250 0.733* -0.267 0.502 -0.233 0.350 -0.217 -0.650 0.067 0.034
放线菌门Actinobacteria 0.209 0.100 -0.267 0.150 -0.544 -0.017 -0.317 -0.200 0.483 -0.117 -0.134
酸杆菌门Acidobacteria 0.301 0.283 -0.683* 0.283 -0.494 0.117 -0.517 0.067 0.567 0.350 0.193
绿湾菌门Chloroflexi 0.273 0.335 -0.720* 0.184 -0.458 0.209 -0.452 0.243 0.510 0.142 0.046

细菌
拟杆菌门Bacteroidetes -0.527 -0.100 0.583 -0.017 0.351 0.083 0.550 -0.067 -0.383 -0.217 -0.143

芽单胞菌门Gemmatimonadetes 0.310 0.367 -0.367 -0.067 -0.017 0.217 -0.333 0.350 0.433 0.300 0.193
蓝细菌门Cyanobacteria -0.427 -0.200 0.867** -0.133 0.151 -0.100 0.500 -0.350 -0.183 -0.550 -0.387

螺旋体门Saccharibacteria -0.544 -0.167 0.417 -0.167 0.050 0.067 0.717* -0.267 -0.233 -0.417 -0.487
硬壁菌门Firmicutes -0.226 0.117 -0.633 0.033 -0.234 0.267 0.167 0.033 0.683* 0.217 -0.025

硝化螺旋菌门Nitrospirae 0.368 0.133 -0.667 0.100 -0.310 0.033 -0.500 0.167 0.550 0.183 0.185

  注:*表示土壤理化性质与优势菌群相关性显著(P<0.05);**表示土壤理化性质与优势菌群相关性极显著(P<0.01)。

3 讨论与结论

3.1 植被恢复对土壤理化性质的影响

在本研究中,研究区域荒滩地土壤养分含量处于

较低水平(表1),通过补播苜蓿与补播无芒雀麦2种

植被恢复方式,短期内土壤全氮、全磷、有机质与对照

相比均有不同程度增加,这与王昭艳等[18]在红壤丘

陵区的研究结果一致,同时通过植物根系的生长土

壤容重降低,饱和导水率增加,与李裕元等[19]在水蚀

风蚀交错带的研究结果相同。其他学者[20]通过对植

被恢复时期较长的区域研究发现,植被恢复对土壤

碱解氮、速效钾等有效态养分及土壤总孔隙度有提
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高的效应,在本研究中,因植被恢复时期较短,对有效

养分和孔隙度的提高效应没有表现出来,说明在该区

域荒滩地植被恢复过程中,采取人工补播方式短期内

能够有效改善土壤理化性质,主要表现在土壤全氮、
全磷、有机质与容重方面,有效态养分的改善需要一

个长期的过程。

3.2 植被恢复对土壤微生物的影响

植被恢复过程中,根系向土壤分泌质子、离子及

有机物质,改善了根际土壤环境,促进了土壤微生物

数量及活性[6]。本研究中,对照与2种植被恢复方式

下土壤中真菌与细菌的优势菌门均无变化,真菌优势

菌门为子囊菌门,细菌优势菌门为变形菌门、放线菌

门与酸杆菌门,这与已有的土壤微生物群落结构研

究[16-17,21]结果相符。
与对照相比,2种植被恢复方式增加了真菌中子

囊菌门的丰度,通过分析土壤理化性质与微生物的相

关性,发现真菌中的子囊菌门与土壤有机质含量存在

显著正相关关系。子囊菌门的真菌多为腐生菌,对降

解土壤有机质起着重要作用[22],说明2种植被恢复

方式通过增加土壤有机质含量促进了子囊菌门的数

量及活性。
酸杆菌多存在于营养贫瘠的土壤环境中,其丰度

与碳的可用性呈负相关关系[16],本研究结果表明,对
照土壤中酸杆菌门高于2种植被恢复的土壤,且通过

相关性分析发现酸杆菌门与土壤有机质含量呈显著

负相关关系,与前人[16]结论相符。与对照相比,补播

苜蓿增加了土壤变形菌门的丰度,而变形菌门与碳的

利用有关[16],在本研究中,变形菌门 OTU数量与土

壤有机质存在显著正相关关系。补播苜蓿与补播无

芒雀麦2种植被恢复方式与对照相比土壤蓝细菌门

丰度增加,蓝细菌门中多种菌具有固氮功能,初步说

明苜蓿与无芒雀麦2种植物对于土壤固氮微生物具

有促进作用。同时补播苜蓿土壤样本中拟杆菌门、螺
旋体门丰度高于对照和补播无芒雀麦,这可能与动物

喜采食苜蓿,其粪便携带有关。
通过比较对照与2种植被恢复方式土壤微生物

多样性,发现补播苜蓿与无芒雀麦短期内降低了土壤

真菌与细菌的微生物多样性。有可能是苜蓿与无芒

雀麦单一物种的快速生长对土壤微生物群落的组成

和功能产生了影响,从而降低了土壤微生物多样性。

Christina等[23]对不同植物的研究发现短时间内植物

种类就能够改变微生物的群落组成,在本研究中得到

了进一步证实。
从研究结果来看,2种植被恢复方式均不同程度

的改善了土壤理化性质,增加了固氮及降解有机质的

微生物的数量及活性,但同时也降低了土壤微生物多

样性,因此需进一步关注地上部植物群落的演替及土

壤微生物的群落结构,必要时采用多种草本植物混合

播种的方式促进生态系统的良性发展。
土壤微生物能够对外界环境的细微变化做出快速

而敏感的反应[24],其不仅受植被类型、土壤养分等因素

的影响,也受到温度、湿度等生态环境因子的影响,因
此,今后可就生态环境因子、植物类型及生长、土壤理

化特征对土壤微生物群落的影响及其相互关系进行

进一步的研究,为区域植被恢复提供理论支持。
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