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摘要 微生物是土壤中最活跃的组分, 对外界干扰响应敏感, 因此常作为评价土壤生态系统功能和健康的重要指

标. 尽管国内外已有不少研究探讨了放牧对土壤微生物的影响, 但是其影响在不同草原类型如何变化及其变化机

制尚不清楚. 本研究以中国北方草甸草原、典型草原、高寒草甸以及荒漠草原为研究对象, 比较了不同类型草原

重度放牧对土壤微生物群落组成和多样性的影响及驱动因素. 结果表明, 在同一草原类型下, 与对照相比重度放牧

对土壤细菌和真菌群落α多样性和β多样性影响均不显著, 但是不同草原类型之间细菌和真菌α多样性和β多样性存

在显著差异. 其中, 草甸草原土壤细菌ASV丰富度和香农多样性均显著高于其他三种草原类型. 高寒草甸的土壤真

菌α多样性最高, 其真菌ASV丰富度显著高于草甸草原和荒漠草原, 其真菌香农多样性显著高于典型草原. 典型草

原和草甸草原的细菌和真菌群落结构相似, 与荒漠草原和高寒草甸差异较大. 不同草原类型土壤细菌和真菌α多样

性和β多样性的关键驱动因子不同. 土壤有机碳、碳氮比、速效磷、硝态氮以及地下生物量是影响草原土壤细菌α
多样性的重要驱动因子. 土壤硝态氮、总氮、pH、速效磷, 以及地上生物量是影响草原土壤真菌α多样性的重要驱

动因子. 土壤有机碳、地下生物量和总氮是影响草原土壤细菌β多样性的重要驱动因子. 土壤有机碳和速效氮是影

响草原土壤真菌β多样性的重要驱动因子. 本研究比较了不同类型草原重度放牧对土壤微生物群落多样性的影响,
揭示了不同类型草原土壤微生物多样性的关键驱动因素,为天然草原的管理以及退化草地的恢复提供了理论依据.
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草原是地球上分布最广泛也是最大的陆地生态系

统. 据统计, 全球草原面积为5.25×109 km2, 约占全球陆

地总面积的41%(不包括格陵兰岛和南极). 第三次全国

国土调查数据显示 , 中国草原面积39 .7亿亩 (1亩

=0.0666667 hm²), 约占国土面积的27.5%. 草原不仅为

人类提供了丰富多样的畜产品, 同时具有多种生态功

能, 在碳固持、气候调节、水土保持、防风固沙等方

面发挥着重要作用. 然而2005年出版的《中国环境状
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况公报》报告指出, 由于长期过度放牧, 中国90%以上

的草原发生了不同程度退化[1,2]. 近些年, 随着国家草原

生态保护补助奖励机制等政策的实施, 中国草原持续

恶化的状况得到初步遏制, 但是整体上草原退化问题

依然严峻, 局部甚至有恶化的态势[3].
微生物是土壤中最活跃的组分, 在土壤形成、有

机质分解、养分循环、气候调节、植物多样性和生产

力维持等方面发挥着重要作用[4~7]. 同时, 土壤微生物

对外界干扰响应十分敏感, 因此常作为评价土壤生态

系统功能和健康的重要指标[8,9]. 全球气候变化和人类

活动给草原生态系统造成了日趋严重的影响, 并且不

可避免地影响了土壤微生物群落结构和功能, 进而增

加了生态系统的复杂性和不确定性. 因此, 探讨人类活

动和气候变化背景下土壤微生物群落结构和功能的变

化对于天然草原的可持续发展具有重要意义.
放牧是草原最主要也是最直接的利用方式, 家畜

通过采食、践踏和排泄物返还等方式影响植被群落特

征和土壤特性, 从而直接或间接影响土壤微生物群落

的结构和功能[10,11]. 近年来, 国内外学者关于放牧对土

壤微生物的影响进行了大量研究, 主要涉及不同放牧

强度、不同家畜组合、放牧季节以及持续时间等方

面[12~14]. 然而, 不同气候条件下形成的草地类型其植物

组成、土壤理化性质均有差异, 因此对于外界环境的

响应也不同[15,16]. 如草甸草原通常位于湿润地区, 常年

水分充足, 植被茂盛; 典型草原分布在干旱至半干旱地

区, 降水较少, 植被以矮小的草本植物为主; 荒漠草原

位于干旱地区, 降水量极少, 仅一些耐旱的植物能够存

活; 高寒草甸位于高海拔地区, 夏季短暂, 冬季漫长, 植
被以适应高寒环境为主[1,17]. 因此, 放牧对土壤微生物

群落的影响在不同草原类型如何变化及其驱动机制,
有待进一步研究.

本研究以中国北方草甸草原、典型草原、高寒草

甸以及荒漠草原为研究对象, 比较了不同草原类型放

牧对土壤微生物群落多样性的影响及驱动因素, 从而

为不同类型草原的管理以及退化草地的恢复提供理论

依据.

1 材料与方法

1.1 研究区概况

本研究依据降水梯度, 选取中国北方4种典型的草

原类型进行研究, 包括草甸草原、高寒草甸、典型草

原以及荒漠草原. 草甸草原试验样地位于中国农业科

学院呼伦贝尔草原生态系统国家野外科学观测研究站

谢尔塔拉牧场(49°19′N, 120°03′E), 海拔628 m, 年均降

水量为420 mm, 年均温为‒5~‒1℃; 高寒草甸试验样地

位于青海省海北藏族自治州海晏县(36°92′N, 100°93′
E), 海拔3100 m以上, 年均降水量为400 mm, 年均温为

1.4℃; 典型草原试验样地位于中国北方内蒙古锡林浩

特市毛登牧场境内(44°15′N, 116°32′E,), 海拔1111 m,
年均降雨量约为350 mm; 荒漠草原试验样地位于内蒙

古自治区锡林郭勒盟苏尼特温带荒漠资源与环境野外

科学观测试验站(41°55′~43°39′N, 111°03′N~114°16′E),
年平均降水量为160 mm, 年均温度为6.4℃.

1.2 试验设计

本研究选取草甸草原、高寒草甸、典型草原和荒

漠草原中的对照和重度放牧样地进行研究, 对照处理

为完全禁牧草地, 重度放牧处理概况如表所示(表1),
放牧强度根据当地草原实际载畜量和牧草采食率计算.
各草原类型的放牧强度试验均采用完全随机区组设计.

1.3 植被特征调查

2019年8月中旬, 在四个试验样地的对照和重度放

牧小区分别随机设置3个1 m×1 m的样方, 调查植物群

落高度、盖度、密度、频度及地上生物量. 盖度采用

针刺法, 高度采用测量法测量植物自然高度; 密度用直

接计数法; 频度为单位样方内各物种出现次数. 生物量

采用0.5×1 m2样方, 分种采集植物并齐地刈割生物量,
植物鲜样采用105℃杀青30 min, 然后在65℃条件下烘

干至恒重. 植物群落中每种植物的干重采用地上生物

量/m2表示. 计算植被群落的Patrick丰富度指数、Shan-
non-Wiener指数、均匀度指数, 计算公式如下:

Pa SPatrick = ; (1)

Plin piShannon-Wiener = ( ); (2)

Plin pi ln S= ( ) / ( ); (3)

式中, S为样方内总的植物物种数目; Pi为物i占总物种

数目的比例.

1.4 土壤样品采集

植被特征调查后, 在每个样方内, 收集3钻0~10 cm
混合土壤(土钻直径7 cm), 过孔径为2 mm筛, 去除石子

和凋落物, 并分成两部分, 一部分带回室内自然风干进
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行土壤理化性质的测定, 另一部分鲜土用干冰保存, 带
回实验室立即储存于‒80℃冰箱, 用于微生物测序测定.

1.5 土壤理化性质测定

土壤含水量通过105℃下烘干24 h烘干称重法测

定. 土壤电导率采用电导率仪测量(水土比为2.5:1). 土

壤pH使用pH计测定[18]. 土壤硝态氮和铵态氮含量使用

流动分析仪(Flowsys; Ecotech, Germany)测定[19]. 土壤

总碳和总氮使用TC仪(Elementar vario TC cube, Ger-
many)测定[20]. 土壤有机碳使用Elemental rapid CS cube
元素分析仪测定[21]. 土壤速效磷采用碳酸氢钠(NaH-
CO3)浸提-钼锑抗比色法测定[22].

1.6 微生物高通量测序

使用E.Z.N.A.® soil DNA kit试剂盒提取土壤样品

DNA, 采用NanoDrop2000 超微量分光光度计(Thermo
Scientific, Inc, USA)对其纯度和浓度进行检测. 提取

DNA后, 采用聚合酶链式反应(PCR)前端引物B341F
(CCTACGGGNGGCWGCAG)和后端引物B785R(GAC-
TACHVGGGTATCTAATCC)对细菌16SrRNA基因的

V3-V4可变区进行扩增, 片段大小为450 bp; 采用聚合

酶链式反应(PCR)前端引物ITS-3(CTTGGTCATTTA-
GAGGAAGTAA)和后端引物 ITS-4(GCTGCGT-
TCTTCATCGATGC)对真菌ITS rRNA基因的ITS2可变

区进行扩增, 片段大小为350 bp. 细菌扩增反应条件为:
94℃变性5 min, 94℃变性30 s, 55℃退火30 s, 72℃延伸

30 s, 72℃最终延伸8 min, 并在12℃下保存. 真菌扩增反

应条件为: 95℃变性3 min, 95℃变性20 s, 53℃退火20 s,
72℃延伸30 s, 最后在72℃下延伸5 min. PCR完成后用

1.5%的琼脂糖凝胶电泳检测产物的完整性和片段大小

是否正确, 对条带不清晰的样品重新进行PCR扩增. 将

每个样品的3个重复混合后用1.5%琼脂糖凝胶电泳检

测, 用AxyPreDNA凝胶回收试剂盒(Axygen Scientific,
Inc. USA)切胶回收PCR产物. 采用QuantiFluorTM-ST
荧光定量系统, 用Picogreen®dsDNA定量试剂盒(Pico-

Green®dsDNA Quantitation Reagent)进行检测. 采用

PCR-Free的方式建库, 构建好的文库经过文库检验合

格后, 使用Illumina Miseq平台PE300模式(广东美格基

因科技有限公司)进行测序.

1.7 生物信息学分析

测序完成后, 去除引物序列, 并根据barcode为每个

样品分配对应的原始序列. 使用FLASH V1.2.5合并

DNA片段双端序列, 去除barcode标签. 之后, 对序列进

行质量控制以去除低质量的扩增子序列: 使用Mothur
v.1.34.4移除短序列和同源多聚物从而过滤序列并去除

冗余序列. 然后使用USEARCH v.11.0.中的-unoise3, 以
97%的序列相似性将干净的序列聚类成可操作分类单

元(ASV), 并去除嵌合序列. 通过量化每个样本中特征

序列的频率, 获得ASV特征表, 然后采用0.8的置信度阈

值去除质体和非细菌或真菌, 并使用vegan软件包对

ASV按子样本进行了均等重抽平. 根据SILVA数据库

(http://www.arb-silva.de)和RDP分类器进行细菌的物种

注释, 根据UNITE数据库(https://unite.ut.ee/)、BLAST
工具和QIIME软件(http://qiime.org/index.html)进行真

菌的物种注释. 以上过程均在R v.4.1.2中进行.

1.8 数据统计与分析

采用ASV丰富度(ASV richness)和香农多样性

(Shannon diversity)来表征细菌和真菌群落的α多样性,
使用布雷-柯蒂斯相异系数(Bray-Curtis dissimilarity)作
为群落β多样性指标. 使用Turkey HSD多重比较法检验

α多样性指标在各处理之间的差异. 为了研究不同类型

草原和放牧对细菌和真菌群落的α多样性的影响, 本研

究使用LME4软件包中的“lmer”函数建立线性混合效

应模型, 将ASV丰富度和香农多样性作为函数, 草原类

型、放牧及其交互作用作为固定效应, 此外, 为了考虑

同一处理不同小区之间的差异, 将小区作为随机效应.
使用CAR软件包中的“Anova”函数检验显著性, 使用

MUMIN软件包中的“r.squaredGLMM”函数计算R2. 对

表 1 本研究中各草原类型所选取的重度放牧试验概况
Table 1 Summary of the heavy grazing intensity in different types of grassland

草原类型 草甸草原 高寒草甸 典型草原 荒漠草原

放牧强度 1.67只/hm2 6只/hm2 12只/hm2 0.5只/hm2

家畜种类 牛 羊 羊 羊

放牧时间 6~9月 6~9月 6~9月 6~9月

论 文
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于β多样性, 本研究使用布雷-柯蒂斯距离的主坐标分

析(PCoAs)以直观显示不同草原类型下对照和放牧处

理对细菌和真菌群落结构的影响. 进一步使用VEGAN
软件包中的函数“adonis2”进行PERMANOVA分析并提

取了R2值. 为了探究不同草原类型中环境因子与细菌

和真菌群落α多样性的关系, 首先以各环境因子为自变

量, 以细菌和真菌群落ASV丰富度和均匀度为因变量

在4个草原类型中分别进行了线性回归分析, 选取解释

度(R2)最高的前6个环境因子进行进一步分析. 之后采

用随机森林模型分析环境因子对土壤细菌和真菌α多
样性变异的贡献程度, 以“Increase in MSE(%)”作为衡

量预测变量的重要性, 该值越大, 说明变量的重要性越

大. 此外, PERMANOVA分析中的R2可以用来反映环境

因子对细菌和真菌群落β多样性的影响权重大小. 本研

究的数据统计与分析过程均在R v.4.1.2中进行.

2 结果与分析

2.1 土壤微生物群落α多样性

在同一草原类型下, 与对照相比, 重度放牧对土壤

细菌和真菌群落α多样性影响均不显著, 但是不同草原

类型之间细菌和真菌α多样性存在显著差异(表2). 其

中, 草甸草原的土壤细菌ASV丰富度和香农多样性均

显著高于其他三种草原类型. 高寒草甸的土壤真菌α多
样性最高, 其真菌ASV丰富度显著高于草甸草原和荒

漠草原, 其真菌香农多样性显著高于典型草原(图1).

2.2 土壤微生物群落β多样性

使用Bray-Curtis距离衡量样品间的相异系数, 距离

越小说明样品间的微生物群落结构差异性越小. 由置

换多元方差分析(PERMANOVA)可知, 草原类型是影

响土壤细菌和真菌群落结构唯一显著因素(表2). 基于

Bray-Curtis距离的PCoA分析所显示的结果进一步证实

了这一结果, 不同草原类型的细菌和真菌群落在图中

显著分离, 其中最为相近的坐标点是草甸草原和典型

草原, 说明二者的群落结构最相似, 而同一草原类型下

的对照和重度放牧处理在图中并不能彼此分开(图2),
说明在同一草原类型下, 重度放牧并没有显著改变土

壤细菌和真菌群落结构.

2.3 环境因子对土壤微生物群落α多样性的贡献度

不同草原类型土壤细菌和真菌α多样性的关键驱

动因子不同. 土壤碳氮比、植被丰富度、地下生物量

和速效磷是影响草甸草原细菌ASV丰富度指数最主

要的驱动因子(图3(a)), 植被地下生物量和均匀度指数

是影响细菌香农多样性最主要的驱动因子(图3(e)). 土
壤有机碳、植被地上生物量和丰富度是高寒草甸细

菌ASV丰富度指数最主要的驱动因子(图3(b)), 土壤碳

氮比、硝态氮和植被丰富度是细菌香农多样性最主

要的驱动因子(图3(f)). 植被香农多样性、丰富度、土

壤pH和有机碳是典型草原细菌ASV丰富度指数最主

要的驱动因子(图3(c)), 土壤速效磷、有机碳和植被香

农多样性是细菌香农多样性最主要的驱动因子(图3
(g)). 土壤速效磷、含水量、pH和植被丰富度是荒漠

草原细菌ASV丰富度指数最主要的驱动因子(图3(d)),
土壤速效磷是影响细菌香农多样性最主要的环境因

子(图3(h)).
土壤硝态氮、碳氮比和植被地上生物量是草甸草

原真菌ASV丰富度指数最主要的驱动因子(图4(a)), 土

壤pH、植被香农多样性和植被均匀度是真菌香农多样

表 2 草原类型、重度放牧以及二者交互作用对细菌和真菌群落α多样性指数影响的线性混合效应模型
Table 2 Summary of the results for grassland types, heavy grazing and their interactions on bacterial and fungal community as modelled using linear
mixed models for α diversity (ASV richness and Shannon diversity)

多样性指数
草原类型 重度放牧 草原类型×重度放牧

df P值 R2 F值 df P值 R2 F值 df P值 R2 F值

细菌

ASV丰富度 3 <0.001 0.652 46.833 1 0.514 0.006 0.425 3 0.150 0.696 5.322

香农多样性 3 <0.001 0.792 87.077 1 0.310 0.009 1.033 3 0.431 0.798 2.753

Bray-Curtis距离 3 0.001 0.651 13.087 1 0.379 0.017 1.051 3 0.186 0.067 1.339

真菌

ASV丰富度 3 <0.001 0.575 29.339 1 0.615 0.005 0.253 3 0.450 0.584 2.641

香农多样性 3 <0.001 0.500 19.572 1 0.805 0.002 0.061 3 0.803 0.473 0.994

Bray-Curtis距离 3 0.001 0.552 8.632 1 0.186 0.029 1.360 3 0.197 0.079 1.231
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性最主要的驱动因子(图4(e)); 土壤硝态氮、总氮、碳

氮比和有机碳是影响高寒草甸真菌ASV丰富度指数最

主要的环境因子(图4(b)), 植物群落均匀度、香浓多样

性、土壤碳氮比和总氮是影响香农多样性最主要的环

境因子(图4(f)). 土壤总氮、碳氮比、有机碳和植被地

下生物量是影响典型草原真菌ASV丰富度指数最主要

图 1 不同类型草原土壤细菌(a, c)和真菌(b, d)在对照和重度放牧处理下的ASV丰富度和香农多样性. 不同小写字母表示差异显著(P<0.05,
Tukey’s HSD)
Figure 1 ASV richness and Shannon diversity of soil bacteria (a, b) and fungi (c, d) in different types of grassland under control and grazing
treatments. Different lowercase letters indicate significant differences at P<0.05

图 2 不同类型草原土壤细菌(a)和真菌(b)群落在对照和重度放牧处理下的主坐标分析(PCoA). 使用多因素方差分析(PERMANOVA)评价放

牧、草原类型及其交互作用对细菌和真菌群落结构的影响. ***, P<0.001; NS代表无显著影响
Figure 2 Principal Co-ordinates Analysis (PCoA) of community composition of soil bacteria (a) and fungi (b) in different types of grassland under
control and grazing treatments. The effects of grazing, grassland types, and their interactions on bacterial and fungal community composition were
assessed using permutational multivariate analysis of variance.***, P<0.001; NS, no significant effect
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的环境因子(图4(c)), 土壤碳氮比、铵态氮、pH和植物

群落香农是影响香农多样性最主要的环境因子(图4
(g)). 植被地上生物量、土壤碳氮比、铵态氮和速效磷

是影响荒漠草原真菌ASV丰富度指数最主要的环境因

子(图4(d)), 土壤速效磷和铵态氮是影响香农多样性最

主要的环境因子(图4(h)).

图 3 环境因子对不同类型草原土壤细菌ASV丰富度(a~d)和香农多样性(e~h)的贡献度. SMC: 土壤含水量; pH: 土壤pH; NH4
+-N: 土壤铵态氮;

NO3
‒-N: 土壤硝态氮; SOC: 土壤有机碳; TN: 土壤总氮; CN: 土壤碳氮比; AP: 土壤速效磷; AGB: 植物地上生物量; BGB: 植物地下生物量; PS:

植被香农多样性; PR: 植被丰富度; PPE: 植被均匀度指数. *, P<0.05; **, P<0.01; 下同
Figure 3 Contribution of environmental factors to ASV richness (a‒d) and Shannon diversity (e‒h) of soil bacteria in different types of grassland.
SMC: Soil water content; pH: The pH value of soil; NH4

+-N: Soil ammonium nitrogen; NO3
‒-N: Soil nitrate nitrogen; SOC: Soil organic carbon; TN:

Soil total nitrogen; CN: Soil carbon/nitrogen ratio; AP: Soil available phosphorus; AGB: Plant aboveground biomass; BGB: Plant belowground
biomass; PS: Plant Shannon diversity; PR: Plant species richness; PPE: Plant evenness index. *, P<0.05;**, P<0.01; The same below

图 4 环境因子对不同类型草原土壤真菌ASV丰富度(a~d)和香农多样性(e~h)的贡献度
Figure 4 Contribution of environmental factors to ASV richness (a‒d) and Shannon diversity (e‒h) of soil fungi in different types of grassland
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2.4 环境因子对土壤微生物群落β多样性的贡献度

对Bray-Crutis距离进行置换多因素方差分析(PER-
MANOVA), 用R2表示各环境因子对细菌和真菌群落结

构的影响权重. 结果表明, 仅有土壤有机碳是显著影响

草甸草原土壤细菌β多样性的环境因子(图5), 高寒草

甸、典型草原和荒漠草原中均不存在显著影响其细菌

β多样性的环境因子. 有机碳、硝态氮和地上生物量是

显著影响草甸草原土壤真菌β多样性的环境因子, 铵态

氮是显著影响高寒草甸土壤真菌β多样性的环境因子,
铵态氮、有机碳、pH、植物香农指数和碳氮比是显

著影响典型草原土壤真菌β多样性的环境因子, 硝态氮

是显著影响荒漠草原土壤真菌β多样性的环境因子

(图6).

3 讨论

国内外关于放牧对土壤微生物多样性的影响研究

很多, 但是结果不尽相同. 一些研究表明, 放牧对土壤

微生物多样性的影响遵循“中度干扰”假说, 即适度放

牧增加土壤微生物多样性, 而重度放牧降低其多样

性[23~25]. 例如, Xun等人[26]在草甸草原研究发现, 重度

放牧显著降低了土壤微生物多样性. Hu等人[27]在典型

草原中也得到了类似结果, 研究发现不放牧对照和轻

度放牧样地中的土壤细菌多样性显著高于重度放牧样

地. 然而, 也有一些研究结果并不支持“中度干扰”假说.
例如, Gou等人[28]发现细菌的多样性随着放牧强度的增

加而增加, 而非先上升后下降, Fan等人[29]研究发现, 重
度放牧并不会显著改变土壤微生物多样性. 本研究发

现四种草地类型重度放牧对土壤真菌和细菌多样性均

没有显著影响. 一方面, 相比于放牧, 气候因素也强烈

影响着天然草原土壤微生物群落多样性的变化, 因此

有可能在取样季节草原受到气候因子(如极端干旱)的
影响较大, 从而削弱了放牧的影响[30]. 另一方面, 放牧

通过采食、践踏以及排泄物返还等多种途径直接或间

接地影响土壤微生物群落, 不同作用途径对土壤真菌

和细菌群落的正负效应可能会相互抵消, 从而导致多

样性不变[25].

图 5 环境因子对不同类型草原下土壤细菌β 多样性的贡献度. *, P<0.05
Figure 5 Contribution of environmental factors to the beta diversity of soil bacteria in different types of grassland. *, P<0.05

论 文

1607



不同草原类型其气候条件、植被组成以及土壤特

性等方面的明显差别, 造就了当地独特的土壤微生物

群落结构和多样性[31]. 本研究结果表明, 草甸草原的细

菌α多样性显著高于典型草原、荒漠草原和高寒草甸,
而真菌α多样性则较低. 有研究指出, 在资源短缺或干

旱的条件下, 真菌的比例往往会上升, 而细菌则在资源

充足的环境下占据主导地位. 相比于其他3种草原类型,
草甸草原降水充沛、资源丰富, 因此其细菌与真菌α多
样性高于其他三种草原类型[32,33]. 此外, 本研究还发现

典型草原和草甸草原的细菌和真菌群落结构相似, 但

与荒漠草原和高寒草甸差异较大. 相较于荒漠草原, 草
甸草原和典型草原资源丰富, 因此二者土壤细菌和真

菌群落结构相似, 与荒漠草原差异较大. 本研究发现土

壤有机碳是驱动草甸草原和典型草原细菌和真菌群落

结构的重要因素, 再一次佐证了上述推测. 高寒草甸则

由于位于高海拔地区, 气候寒冷, 土壤微生物群落受温

度影响较大, 因此其群落结构与草甸草原和典型草原

差异较大.

植被群落特征和土壤特性是塑造土壤微生物群

落结构和多样性最重要的两大因素. 大量关于土壤微

生物群落对环境因子响应策略研究发现, 不同地区之

间微生物多样性和群落结构的驱动因素往往并不一

致. 本研究也发现了类似结果, 土壤真菌和细菌α多样

性和群落结构的关键驱动因素在四种草原类型均不

同. 在草甸草原和高寒草甸, 除了土壤有机碳和土壤

养分外, 植被生物量和物种丰富度也是影响真菌和细

菌多样性的重要因素, 高的植物物种丰富度和生物量

可以为土壤微生物提供更多种类的枯落物, 并为微生

物提供多样化食物资源-碳 , 导致高的微生物多样

性[34,35]. 在典型草原, 土壤真菌和细菌的多样性和群

落结构主要受土壤特性驱动. 相较于高寒草甸和草甸

草原, 典型草原植被多样性较低, 因此土壤有机碳和

养分成为驱动真菌和细菌群落组成和多样性最重要

的因素[36,37]. 值得一提的是, 在荒漠草原, 土壤速效磷

在驱动土壤真菌和细菌多样性均发挥着重要作用. 这

可能是因为在荒漠草原营养匮乏的环境下, 土壤养分

图 6 环境因子对不同类型草原土壤真菌β多样性的贡献度. *, P<0.05; **, P<0.01
Figure 6 Contribution of environmental factors to the beta diversity of soil fungi in different types of grassland. *, P<0.05; **, P<0.01
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尤其是磷的供给成为控制细菌和真菌多样性的主导

因素[38].

4 结论

本研究在草甸草原、高寒草甸、典型草原和荒漠

草原探究了不同草原类型土壤微生物群落多样性对重

度放牧的响应及驱动因素, 获得以下主要结论: (1) 在

同一草原类型中, 重度放牧并没有显著影响土壤微生

物的α多样性和β多样性, 但在不同草原类型之间, 其差

异显著; (2) 不同草原类型土壤微生物多样性和群落结

构的关键驱动因子不同. 在草甸草原和高寒草甸, 土壤

微生物多样性受植被群落特征和土壤特性共同驱动,
在典型草原和荒漠草原, 土壤微生物多样性主要受土

壤特性驱动.
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Effects of heavy grazing on soil microbial diversity and its
drivers in different types of grasslands
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Microorganisms are the most active components of soil and are very sensitive to external disturbances, so they are often
used as an important indicator for evaluating the function and health of soil ecosystems. Many studies have investigated the
effects of grazing on soil microorganisms, however, how the grazing effects on soil microbes vary among different
grassland types and the underlying mechanism are still largely unexplored. In this study, we selected four different types of
grasslands in northern China, i.e., meadow steppe, typical steppe, desert steppe and alpine meadow and compared the
variation of heavy-grazing effects on soil microbial community composition and diversity and explored the potential
drivers of soil microbial community composition and diversity in each grassland type. The results showed that within the
same grassland type, the effects of heavy grazing on the α diversity of soil bacterial and fungal communities were not
significant compared with those of the control. Similarly, we found that the β diversity of soil bacterial and fungal
communities from the heavy-grazing plots was not significantly different from those from the control plots. However, we
found that the α diversity and β diversity of soil fungal and bacterial communities varied significantly among the four
grassland types. The ASV richness and Shannon diversity of soil bacterial community in meadow steppe was consistently
higher than those of the other three grassland types. In contrast, alpine meadow generally had the highest fungal α-diversity.
The fungal ASV richness in alpine meadow was significantly higher than that of meadow steppe and desert steppe and the
fungal Shannon diversity in alpine meadow was significantly higher than that of typical steppe. The bacterial and fungal
community structures of typical steppe and meadow steppe were similar, and differed significantly from those of desert
steppe and alpine meadow. The random forest results showed that the key drivers of soil bacterial and fungal α-diversity
and β-diversity differed among the different grassland types. Soil organic carbon, C:N ratio, available phosphorus, nitrate
nitrogen and plant belowground biomass were the most important predictors driving the α diversity of soil bacterial
communities. Soil available nitrogen, total nitrogen, available phosphorus, pH and plant aboveground biomass were the
most important predictors driving the α diversity of soil fungal communities. Soil organic carbon, plant belowground
biomass and total nitrogen were the most important predictors driving the β diversity of soil bacterial communities. Soil
organic carbon and available nitrogen were the most important predictors driving the β diversity of soil fungal
communities. This study compared the difference of heavy grazing on soil microbial community diversity in different
grassland types, revealed the key drivers of soil microbial diversity in different types of grasslands, and provided a
theoretical basis for the management of natural grasslands as well as the restoration of degraded grasslands.

grassland type, grazing, soil microbes, alpha diversity, beta diversity

doi: 10.1360/TB-2024-0330

论 文

1611

https://doi.org/10.1360/TB-2024-0330

	不同类型草原重度放牧对土壤微生物多样性的影响及其驱动因素
	材料与方法 料与方法
	研究区概况  研究区概况
	试验设计 � 试验设计
	植被特征调查 植被特征调查
	土壤样品采集 土壤样品采集
	土壤理化性质测定 理化性质测定
	微生物高通量测序 物高通量测序
	生物信息学分析 物信息学分析
	数据统计与分析 据统计与分析

	结果与分析 果与分析
	土壤微生物群落α多样性 群落α多样性
	土壤微生物群落β多样性 群落β多样性
	环境因子对土壤微生物群落α多样性的贡献度 样性的贡献度
	环境因子对土壤微生物群落β多样性的贡献度 样性的贡献度

	讨论 � 讨论
	结论 � 结论


