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摘要：为研究微生物群落多样性对土壤生物结皮的响应，本试验通过对有生物结皮和无生物结皮土壤微生物多样

性的研究，分析黑土滩人工草地有生物结皮和无生物结皮土壤微生物细菌群落多样性。结果显示，无论是否有土

壤生物结皮，土壤微生物细菌群落门水平的优势群落相同。变形菌门Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ群落都表现出在有生物结皮

土壤中的百分含量大于五生物结皮土壤。放线菌门Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ和酸杆菌门Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ微生物含量在无生物

结皮土壤中高于有生物结皮土壤。ＰＣＡ分析结果表明，在相同采样地点有土壤生物结皮与无土壤生物结皮群落之

间微生物细菌群落遗传距离较近，而不同采样点之间的微生物细菌群落遗传距离相对较远。本研究认为土壤生物

结皮的形成与土壤中微生物群落结构的变化密切相关，微生物群落结构组成的变化在一定程度上能够说明土壤生

物结皮的发生。

关键词：退化草地；人工草地；土壤生物结皮；微生物

中图分类号：Ｓ１５４　　　　文献标识码：Ａ　　　　　文章编号：１００７－０４３５（２０１８）０１－００４５－０８

Ｓｏｉｌ　Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｉｎ　Ｓｕｒｆａｃｅ　Ｃｒｕｓｔ　ａｎｄ　Ｎｏｎ－Ｃｒｕｓｔ　ｏｆ　Ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ　Ｇｒａｓｓｌａｎｄ
ｉｎ　Ｂｌａｃｋ　Ｓｏｉｌ　Ｒｅｇｉｏｎ　ｏｆ　ｔｈｅ　Ｙｅｌｌｏｗ　Ｒｉｖｅｒ　Ｓｏｕｒｃｅ　Ｒｅｇｉｏｎ

ＬＩ　Ｆａ－ｘｉａｎｇ１，ＺＨＡＮＧ　Ｔａｏ２＊，ＬＵＯ　Ｙｕ－ｚｈｕ３，ＺＨＡＮＧ　Ｒｕｉ　４，ＨＡＮ　Ｊｉｎ２，ＢＡＩ　Ｙａｎ－ｆｕ２，

ＤＯＮＧ　Ｑｕａｎ－ｍｉｎ５，ＺＨＯＵ　Ｈｕａ－ｋｕｎ６，ＳＨＡＮＧ　Ｚｈａｎ－ｈｕａｎ２

（１．Ｃｏｌｌｅｇｅ　ｏｆ　Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ　Ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ　ａｎｄ　Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ，Ｓａｎｊｉａｎｇｙｕａｎ，Ｑｉｎｇｈａｉ　Ｐｒｏｖｉｅｎｃｅ　８１０００８，Ｃｈｉｎａ；２．Ｓｔａｔｅ　Ｋｅｙ　Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ　ｏｆ

Ａｇｒｏｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ　Ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ，Ｃｏｌｌｅｇｅ　ｏｆ　Ｌｉｆｅ　Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，Ｌａｎｚｈｏｕ　Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｌａｎｚｈｏｕ，Ｇａｎｓｕ　Ｐｒｏｖｉｅｎｃｅ　７３００００，Ｃｈｉｎａ；３．Ａｎｉｍａｌ　ｈｕｓｂａｎｄｒｙ

ａｎｄ　ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ　ｗｏｒｋｓｔａｔｉｏｎ，Ｇｕｏｌｕｏ，Ｑｉｎｇｈａｉ　Ｐｒｏｖｉｅｎｃｅ　８１４０００，Ｃｈｉｎａ；４．Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ　Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ　ｏｆ　Ｅｃｏ－Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ　Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ，Ｃｈｉｎｅｓｅ

Ａｃａｄｅｍｙ　ｏｆ　Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，Ｌａｎｚｈｏｕ，Ｇａｎｓｕ　Ｐｒｏｖｉｅｎｃｅ　７３００２０，Ｃｈｉｎａ；５．Ｃｏｌｌｅｇｅ　ｏｆ　Ａｎｉｍａｌ　Ｓｃｉｅｎｃｅ　ａｎｄ　Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ　Ｍｅｄｉｃｉｎｅ，Ｑｉｎｇｈａｉ

Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｘｉｎｉｎｇ，Ｑｉｎｇｈａｉ　Ｐｒｏｖｉｅｎｃｅ　８１００００，Ｃｈｉｎａ；６．Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ　Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ　ｏｆ　Ｐｌａｔｅａｕ　Ｂｉｏｌｏｇｙ，Ｃｈｉｎｅｓｅ　Ａｃａｄｅｍｙ　ｏｆ　Ｓｃｉｅｎｃｅ，Ｘｉｎｉｎｇ，

Ｑｉｎｇｈａｉ　Ｐｒｏｖｉｅｎｃｅ　８１０００８，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：Ｉｎ　ｔｈｉｓ　ｓｔｕｄｙ，ｔｈｅ　ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｃｒｕｓｔ　ａｎｄ　ｎｏｎ－ｃｒｕｓｔ　ｓｏｉｌ　ｗａｓ　ｅｘａｍｉｎｅｄ　ｉｎ　ｔｈｅ　ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ
ｇｒａｓｓｌａｎｄ．Ｔｈｅ　ｒｅｓｕｌｔｓ　ｓｈｏｗｅｄ　ｔｈａｔ　ｄｏｍｉｎａｎｔ　ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｃｒｕｓｔ　ａｎｄ　ｎｏｎ－ｃｒｕｓｔ　ｓｏｉｌ　ｗａｓ　ｓｉｍｉ－
ｌａｒ，ｂｅｌｏｎｇｉｎｇ　ｔｏ　ｔｈｅ　ｓａｍｅ　ｐｈｙｌｕｍ．Ｔｈｅ　ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ　ｏｆ　Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｃｒｕｓｔ　ｓｏｉｌ　ｗａｓ　ｈｉｇｈｅｒ　ｔｈａｎ　ｎｏｎ－
ｃｒｕｓｔ　ｓｏｉｌ．Ｗｈｉｌｅ　ｔｈｅ　ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ　ｏｆ　Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ　ｗａｓ　ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｌｙ　ｌｏｗｅｒ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｃｒｕｓｔ　ｓｏｉｌ．ＰＣＡ（Ｐｒｉｎｃｉ－
ｐａｌ　Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ　Ａｎａｌｙｓｉｓ）ｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｅｄ　ｔｈａｔ　ｔｈｅ　ｂａｃｔｅｒｉａｌ　ｇｅｎｅｔｉｃ　ｄｉｓｔａｎｃｅ　ｗａｓ　ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ　ｍｉｎｉｍｕｍ　ｉｎ　ｔｈｅ
ｓａｍｅ　ｓａｍｐｌｉｎｇ　ｓｉｔｅｓ　ｆｏｒ　ｃｒｕｓｔ　ａｓ　ｗｅｌｌ　ａｓ　ｎｏｎ－ｃｒｕｓｔ　ｓｏｉｌ．Ｔｈｉｓ　ｓｔｕｄｙ　ｓｕｇｇｅｓｔｓ　ｔｈａｔ　ｔｈｅ　ｆｏｒｍａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｓｏｉｌ　ｂｉｏ－
ｌｏｇｉｃａｌ　ｃｒｕｓｔｓ　ｗａｓ　ｃｌｏｓｅｌｙ　ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ　ｗｉｔｈ　ｔｈｅ　ｃｈａｎｇｅ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｓｏｉｌ　ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ．Ｓｏ　ｃｈａｎｇｅ
ｉｎ　ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ　ｔｏ　ａ　ｃｅｒｔａｉｎ　ｅｘｔｅｎｔ　ｍａｙ　ｄｅｖｅｌｏｐ　ｓｏｉｌ　ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ　ｃｒｕｓｔ．
Ｋｅｙ　ｗｏｒｄｓ：Ｄｅｇｒａｄｅｄ　ｇｒａｓｓｌａｎｄ；Ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ　ｇｒａｓｓ；Ｓｏｉｌ　ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ　ｃｒｕｓｔｓ；Ｍｉｃｒｏｂｅｓ



草　地　学　报 第２６卷

　　“黑土滩”是指在青藏高原上，海拔３　５００～
４　５００ｍ之间的高寒草甸极度退化后形成的暖季生
长大量毒草，冷季黑土裸露的草地，是一种外观描述
性的叫法，无生物学上的意义［１－２］。“黑土滩”是由气
候变化、过度放牧和鼠害等因子共同作用的结果［３］。
“黑土滩”是高寒草甸的一种特殊类型的荒漠化，“黑
土滩”的出现说明天然草地已经发生了严重的退化。
我国大约有７０３万公顷的“黑土滩”，主要分布在西
藏和青海，三江源地区“黑土滩”草地面积约为１８４
万公顷。三江源区“黑土滩”的出现严重影响该区域
高寒草地生态功能和生产功能的正常发挥［４］，已成
为制约当地经济发展和生态环境保护的瓶颈。如何
遏制草地退化、进行草地植被恢复是当前青藏高原
地区社会、经济和环境可持续发展面临的重大难
题［５］。其中建植人工草地是“黑土滩”治理的首选方
法，其在“黑土滩”草地生产性能和生态功能方面均
有重要的意义。但建植人工草地也有其缺点，建植
的人工草地往往在３～５年后再次出现退化。因此，
建植人工草地恢复“黑土滩”退化草地是否合理是不
确定的，“黑土滩”治理的工作仍面临困境。
土壤生物结皮在草地退化和恢复机制的研究中

扮演着重要的角色［７］。土壤生物结皮（ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ
ｓｏｉｌ　ｃｒｕｓｔｓ，ＢＳＣｓ）是指隐花植物与土壤中的细菌、
真菌及土壤中的颗粒物组合形成的生物覆盖体。土
壤生物结皮对外界胁迫具有一定的抵抗性，能适应
多种气候条件和土壤生境，在全世界均有分布。土
壤结皮中的生物群落主要有自养生物体和异养生物

体组成。自养生物群落的光合作用是结皮群落生产
力的主要来源，异养生物在结皮群落中主要起代谢
和分解的作用［８］。土壤生物结皮与土壤的稳定性，
水文条件和物质循环均息息相关。微生物是土壤生
物结皮的主要生物组分，其多样性和群落结构是认
识微生物驱动土壤生物结皮的形成和发展的重要基

础［９］。生物结皮往往出现在高等植物生长受限的环
境中，生物种类不易辨别，长期得不到科学家的关
注［７］。
草地退化包括地上部分植被的退化，也包括地

下部分土壤的退化。土壤微生物在土壤环境中占据
重要的位置，是土壤中物质循环和能量流动的主要
驱动力。土壤微生物的生物量和群落结构多样性与

植被退化和土壤理化性质的改变息息相关［１０］。有
研究表明，植被恢复抑制土壤生物结皮的发生，相
反，土壤生物结皮也会影响植被的生长［１１］。然而，
在人工草地中关于土壤生物结皮的研究少见，本研
究旨在揭示退化人工草地土壤结皮与否和土壤微生

物中细菌群落结构多样性之间的关系，为“黑土滩”
退化草地的恢复与治理提供基础资料。

１　材料与方法

１．１　研究区域自然概况
青海省果洛藏族自治州地处青藏高原腹地，位

于巴颜喀拉山和阿尼玛卿山之间、三江源区东部，地
理位置北纬３２°２１′～３５°４５′，东经９６°５６′～１０１°４５′
之间。平均海拔４　２００ｍ以上，年均气温－４℃，年
均降水量４００～７００ｍｍ，属高寒气候［１２］。本试验开
展于果洛州玛沁县、达日县和甘德县。该地区植被
类型丰富多样，主要有高寒嵩草草甸、高寒沼泽草甸
和灌丛、疏林类植被。主要植物有小嵩草（Ｋｏｂｒｅｓ－
ｉａｐａｒｖａ）、矮嵩草（Ｋ．ｈｕｍｉｌｉｓ）、线叶嵩草（Ｋ．ｃａｐ－
ｉｌｌｉｆｏｌｉａ）、藏嵩草（Ｋ．ｔｉｂｅｔｉｃａ）、青藏苔草（Ｃａｒｅｘ
ｍｏｏｒｃｒｏｆｔｉｉ）、发草（Ｄｅｓｃｈａｍｐｓｉａｃａｅｓｐｉｔｏｓａ）、珠芽
蓼（Ｐｏｌｙｇｏｎｕｍ　ｖｉｖｉｐａｒｕｍ）、小花剪股颖（Ａｇｒｏｓｔｉｓ－
ｍｉｃｒａｎｔｈａ）、细叶亚菊（Ａｊａｎｉａ　ｔｅｎｕｉｆｏｌｉａ）、美丽风
毛菊（Ｓａｕｓｓｕｒｅａ　ｐｕｌｃｈｒａ）等，土壤类型主要为高山
草甸土、高山灌丛草甸土、沼泽草甸土等。

１．２　取样方法
本试验以果洛州玛沁县（１３龄）、达日县（９龄）

和甘德县（８龄）的已结皮的退化人工草地为研究对
象。选取的样地均是已退化的用散播法建植的人工
草地。本试验于２０１５年０６月在黄河源区的果洛州
进行。在上述三个研究地点，分别在有土壤生物结
皮的区域和无土壤生物结皮的区域分别随机选取三

个取样点作为重复，编号为 Ｍ４６、Ｍ４７、Ｍ４８；Ｍ７０、

Ｍ７１、Ｍ７２；Ｍ８５、Ｍ８６、Ｍ８７；Ｍ４９、Ｍ５０、Ｍ５１；Ｍ７３、

Ｍ７４、Ｍ７５；Ｍ８８、Ｍ８９、Ｍ９０装袋，分别把作为重复
的三个样本混合均匀，编号 Ｍ４６＿４８、Ｍ４９＿５１、Ｍ７０＿

７２、Ｍ７３＿７５、Ｍ８５＿８７和 Ｍ８８＿９０，密封后使用干冰
运至基因科技服务公司进行检测。
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表１　研究地点及样地概况

Ｔａｂｌｅ　１　Ｂａｓｉｃ　ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｒｅｓｅａｒｃｈ　ｐｌｏｔｓ

地点 土壤类型 编号 经纬度 海拔

Ｓｉｔｅ　 Ｔｙｐｅ　 Ｎｕｍｂｅｒ　 Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ　ａｎｄ　ｌａｔｉｔｕｄｅ　 Ａｌｔｉｔｕｄｅ／ｍ
玛沁县

Ｍａｑｉｎｇ　ｃｏｕｎｔｙ

苔藓结皮

Ｍｏｓｓ　ｃｒｕｓｔ

Ｍ４６－４８ 　３４°２１′４８" Ｎ

１００°３１′１０" Ｅ

３９９７

未结皮

Ｎｏｎ－ｃｒｕｓｔ

Ｍ４９－５１

达日县

Ｄａｒｉ　ｃｏｕｎｔｙ

苔藓结皮

Ｍｏｓｓ　ｃｒｕｓｔ

Ｍ７０－７２ 　３３°３４′４８" Ｎ

９９°５３′３５" Ｅ

４０５１

未结皮

Ｎｏｎ－ｃｒｕｓｔ

Ｍ７３－７５

甘德县

Ｇａｎｄｅ　ｃｏｕｎｔｙ

苔藓结皮

Ｍｏｓｓ　ｃｒｕｓｔ

Ｍ８５－８７ 　３３°１０′８" Ｎ

１００°３′５７" Ｅ

４０５５

未结皮

Ｎｏｎ－ｃｒｕｓｔ

Ｍ８８－９０

１．３　ＤＮＡ提取与ＰＣＲ扩增
根据（Ｇｅｎｅｃｌｅａｎ　ＩＩ　ｋｉｔ；ＢＩＯ１０１，Ｖｉｓｔａ，ＣＡ）试

剂盒附带的操作指南，称取０．５ｇ新鲜土壤提取总

ＤＮＡ。用 Ｎａｎｏｐｈｏｔｏｍｅｔｅｒ分光光度计检测 ＤＮＡ
吸光值，范围在１．８～２．０为合格样品，随即用１％
的琼脂糖电泳检测ＤＮＡ是否含有杂质，检测合格
的样品用于构建文库。取１０ｎｇＤＮＡ模板，选择Ｖ３
区引物３３８Ｆ－５３３Ｒ，Ｖ６区引物９６７Ｆ－１０４６Ｒ，对
目的区域进行扩增。先用 Ｑｕｂｉｔ　２．０进行初步定
量，稀释至１ｎｇ·ｕｌ－１，随后用Ａｇｉｌｅｎｔ　２１００对文库
的ｉｎｓｅｒｔ　ｓｉｚｅ进行检测，符合预期后使用Ｂｉｏ－ＲＡＤ
ＣＦＸ　９６荧光定量ＰＣＲ仪，使用（ｉＱ　ＳＹＢＲ　Ｇｒｅｅ　Ｓｕ－
ｐｅｒｍｉｘ；Ｂｉｏ－ＲＡＤ）试剂盒进行 ＱＰＣＲ，准确定量
文库的有效浓度，合格样品进行 Ｈｉｓｅｑ测序。

１．４　数据分析
所得原始下机数据去除低质量碱基、Ｎｓ、接头

污染序列等过程完成数据过滤得到Ｃｌｅａｎ　Ｒｅａｄｓ。
将双端测序的相应的 Ｒｅａｄ１与 Ｒｅａｄ２（Ｒｅａｄ１与

Ｒｅａｄ２是指分别从５＇和３＇端两个方向测序所得到的
序列片段）利用序列拼接方法ＰＥＡＲ进行拼接，后
续有效序列主要在用 ＱＩＩＭＥ　１．８．０软件中进行分
析。提取分类操作单元 ＯＴＵｓ，默认相似度大于

９７％的Ｒｅａｄｓ为１类ＯＴＵｓ，默认每类ＯＴＵｓ具有
相同的物种来源。由于存在同一物种具有多个不同

ＯＴＵｓ的情况，在了解每个 ＯＴＵｓ对应的物种后，
把具有相同物种分类的ＯＴＵｓ合并到一起，统计不
同样品间物种成分的变化，即可了解不同样品中的
物种分布。表处理使用Ｅｘｃｅｌ　２００７，生物统计学分
析使用Ｒｖｅｒｓｉｏｎ　２．１５．２，文库多样性分析采用

ＰＡＳＴ软件。

２　研究结果

２．１　测序样本的质量检测
本次试验测序的序列数为（表２）Ｍ４６＿４８，

１４２０２；Ｍ４９＿５１，１９０６２；Ｍ７０＿７２，２４５１３；Ｍ７３＿７５，

１８８９６；Ｍ８５＿８７，８９３４；Ｍ８８＿９０，１０５５１。共得到可操
作分类单元（ＯＴＵ）数量为 Ｍ４６＿４８，１　４３６个；Ｍ４９＿

５１，１　６６２个；Ｍ７０＿７２，１　４３９个；Ｍ７３＿７５，１　５３３个；

Ｍ８５＿８７，２　１７４个；Ｍ８８＿９０，１　３４５个。经过抽平分
析，１６ｓｒＤＮＡ测序分析得到１　４４８±１３７个 ＯＴＵ，
其中 Ｍ８５＿８７得到的最少，为１　２７４个；Ｍ４９＿５１得
到的最多，为１　６６２个。生物结皮土壤的ＯＴＵ数为

Ｍ４６＿４８，１　４３６个；Ｍ７０＿７２，１　４３９个；Ｍ８５＿８７，１
２７４个。相对应的未结皮土壤的 ＯＴＵ 数为 Ｍ４９＿

５１，１　６６２个；Ｍ７３＿７５，１　５３３个；Ｍ８８＿９０，１　３４５个。
生物结皮土壤微生物 ＯＴＵ 数量均低于未结皮土
壤。ａｃｅ和ｃｈａｏ算法估算的 ＯＴＵ 也是类似的规
律。ｓｈａｎｎｏｎ指数也是表现出生物结皮土壤微生物
低于未结皮土壤的规律。这可能是在结皮层各类养
分含量丰富，增加微生物中群内的竞争，部分群落大
量繁殖导致的结果。
如图１所示在ＤＮＡ测序深度达到５　０００条序

列时，曲线已趋于平坦。说明测序需最小满足该
测序水平才能反映样本中绝大多数的微生物信

息。表２中测序数据是经抽平分析得到的数据，
其中所测片段数已远超过５　０００条，说明本次检测
测序深度合理，所测数据能反映样本中微生物的
多样性水平。
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表２　样本的多样性指数

Ｔａｂｌｅ　２　Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｉｎｄｅｘ　ｏｆ　ｓａｍｐｌｅｓ
所测片段

Ｔｈｅ　ｍｅａｓｕｒｅｄ　ｓｅｇｍｅｎｔ

编号

Ｓａｍｐｌｅ　ＩＤ

测序数据

Ｒｅａｄｓ

分类操作单元

ＯＴＵ

Ａｃｅ指数

Ａｃｅ　ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１指数

Ｃｈａｏ１ｉｎｄｅｘ

香农指数

Ｓｈａｎｎｏｎ　ｉｎｄｅｘ

辛普森指数

Ｓｉｍｐｓｏｎｉｎｄｅｘ
１６ｓｒＤＮＡ　 Ｍ４６＿４８　 １４　２０２　 １　４３６　 １　６５５　 １　６４３　 ６．０９　 ０．０１１４

Ｍ４９＿５１　 １９　０６２　 １　６６２　 １　７９６　 １　７８８　 ６．５　 ０．００３４
Ｍ７０＿７２　 ２４　５１３　 １　４３９　 １　５８３　 １　５８４　 ６．０１　 ０．００９９
Ｍ７３＿７５　 １８　８９６　 １　５３３　 １　７２７　 １　７１４　 ６．３４　 ０．００３９
Ｍ８５＿８７　 ８　９３４　 １　２７４　 １　５４２　 １　５０８　 ６．３６　 ０．００３４
Ｍ８８＿９０　 １０　５５１　 １　３４５　 １　６１７　 １　５８６　 ６．３８　 ０．００３４

图１　样品Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ曲线图

Ｆｉｇ．１　Ｔｈｅ　Ｓｈａｎｎｏｎ－ｗｉｅｎｅｒ　ｃｕｒｖｅ　ｏｆ　ｓａｍｐｌｅｓ

２．２　门水平群落结构分析
在细菌群落门水平上（图２），每个样品都包括

变形菌门Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、酸杆菌门Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、
拟杆菌门Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ、放线菌门Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、
浮霉菌门Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ、蓝藻Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、芽
单胞 菌 门 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ、绿 弯 菌 门 Ｃｈｌｏ－
ｒｏｆｌｅｘｉ、装甲菌门Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ、疣微菌门Ｖｅｒ－
ｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ、硝化螺旋菌门 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ１１个门
类。其中变形菌门、拟杆菌门、酸杆菌门、浮霉菌门、
放线菌门为本试验中土壤微生物的优势菌群。相对

丰度分别占６块样地的比例分别为 Ｍ４６－４８（结皮），

７７．４３％；Ｍ４９－５１（未结皮）８２．７７％；Ｍ７０－７２（结皮），

８３．３６％；Ｍ７３－７５（未结皮），７８．５４％；Ｍ８５－８７（结
皮），７４．８９％；Ｍ８８－９０（未结皮），８３．４９％。变形菌
门Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ群落细菌在结皮层含量高于未结
皮地含量，放线菌门和酸杆菌门两个门类为未结皮
样地含量高于结皮层含量，但在统计学上均未达到
显著水平。根据图２中基于１６ｓｒＤＮＡ分析显示的

６个样本的树状关系可以看出，６个样本虽都聚为１
类，但样本间的距离有明显的特征：有生物结皮的

Ｍ７０－７２、Ｍ４６－４８和 Ｍ８５－８７之间的距离较近，无土
壤生物结皮的 Ｍ７３－７５、Ｍ４９－５１和 Ｍ８８－９０之间的
距离较近。说明有土壤生物结皮样地的土壤微生物
群落结构和无土壤生物结皮样地的差异较大，而在
同一采样地点则差异较小。
如图３所示，将３个样地中发生土壤生物结皮

的样地当作１个重复，未发生土壤生物结皮的样地
也作为１个重复。对有生物土壤结皮的３个样地的
微生物和未结皮样地土壤的３个样地微生物丰度进
行Ｔ检验分析可知，有生物结皮和无生物结皮样地
的土壤微生物百分含量在门水平差异均未达到显著

水平，这可能是因为与是否发生土壤结皮相比，不同
生境对土壤微生物细菌的影响更明显。

图２　门水平土壤细菌群落组成百分数
Ｆｉｇ．２　Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ　ｏｆ　ｂａｃｔｅｒｉａｌ　ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ　ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ　ａｔ　ｔｈｅ　ｐｈｙｌｕｍ　ｌｅｖｅｌ
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图３　门水平土壤细菌群落相对丰度

Ｆｉｇ．３　Ｔｈｅ　ｒｅｌａｔｉｖｅ　ａｂｕｎｄａｎｃｅ　ｏｆ　ｂａｃｔｅｒｉａｌ　ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ　ａｔ　ｔｈｅ　ｐｈｙｌｕｍ　ｌｅｖｅｌ

２．３　属水平群落结构分析
微生物在属水平上较为丰富（图４），６个样

本中均有（４８％～５９％）的未知序列，已知署名的
共有的就有２８种，分别是：ＷＤ２１０１＿ｓｏｉｌ＿ｇｒｏｕｐ
＿ｎｏｒａｎｋ、玫瑰弯菌属（Ｒｏｓｅｉｆｌｅｘｕｓ）、黄 质 菌 属
（Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、屈挠杆菌属（Ｆｌｅｘｉｂａｃｔｅｒ）、大
理石 雕 菌 属 （Ｍａｒｍｏｒｉｃｏｌａ）、薄 层 菌 属 （Ｈｙｍ－
ｅｎｏｂａｃｔｅｒ）、ＳＣ－Ｉ－８４＿ｎｏｒａｎｋ、嗜盐海洋粘细菌
（Ｈａｌｉａｎｇｉｕｍ）、Ｂｒｙｏｂａｃｔｅｒ、４８０－２＿ｎｏｒａｎｋ、Ｃａｅ－
ｎｉｍｏｎａｓ、ＴＲＡ３－２０＿ｎｏｒａｎｋ、Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ＿

ｎｏｒａｎｋ、Ｆｌａｖｉｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ、Ｏｐｉｔｕｔｕｓ、４３　Ｆ－１４０４　Ｒ＿

ｎｏｒａｎｋ、微鞘藻属（Ｍｉｃｒｏｃｏｌｅｕｓ）、鞘脂单胞菌属
（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）、水库杆菌属（Ｐｉｓｃｉｎｉｂａｃｔｅｒ）、牙
球菌属（Ｂｌａｓｔｏｃａｔｅｌｌａ）、Ｆｅｒｒｕｇｉｎｉｂａｃｔｅｒ、芽单胞菌
属（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｓ）、Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ＿ｎｏｒａｎｋ、ｕｎｃｕｌ－
ｔｕｒｅｄ＿ｎｏｒａｎｋ、Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿７＿ｎｏｒａｎｋ、马 赛 菌 属
（Ｍａｓｓｉｌｉａ）、ＲＢ４１＿ｎｏｒａｎｋ、Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿６＿ｎｏｒａｎｋ。
相对含量大于１％的序列作为代表序列，在样地

Ｍ４９－５１ 中 有 １３ 种，分 别 是，ＷＤ２１０１＿ｓｏｉｌ＿

ｇｒｏｕｐ＿ｎｏｒａｎｋ、玫瑰弯菌属、Ｃａｅｎｉｍｏｎａｓ、Ａｒｍａｔｉ－
ｍｏｎａｄｅｔｅｓ＿ｎｏｒａｎｋ、４３　Ｆ－１４０４　Ｒ＿ｎｏｒａｎｋ、微鞘藻
属、水库杆菌属、牙球菌属、ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿ｎｏｒａｎｋ、

Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿７＿ｎｏｒａｎｋ、马赛菌属、ＲＢ４１＿ｎｏｒａｎｋ、

Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿６＿ｎｏｒａｎｋ；样地 Ｍ４９－５１中有１３种，
分别是，ＷＤ２１０１＿ｓｏｉｌ＿ｇｒｏｕｐ＿ｎｏｒａｎｋ、Ｂｒｙｏｂａｃｔ－
ｅｒ、ＴＲＡ３ － ２０ ＿ｎｏｒａｎｋ、Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ ＿

ｎｏｒａｎｋ、Ｆｌａｖｉｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ、４３　Ｆ－１４０４　Ｒ＿ｎｏｒａｎｋ、微
鞘藻属、牙球菌属、Ｆｅｒｒｕｇｉｎｉｂａｃｔｅｒ、芽单胞菌属、

ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿ｎｏｒａｎｋ、Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿７＿ｎｏｒａｎｋ、ＲＢ４１＿

ｎｏｒａｎｋ、Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿６＿ｎｏｒａｎｋ；样地 Ｍ７０－７２中有

２０种，分别是，ＷＤ２１０１＿ｓｏｉｌ＿ｇｒｏｕｐ＿ｎｏｒａｎｋ、黄质
菌属、薄层菌属、４８０－２＿ｎｏｒａｎｋ、Ｃａｅｎｉｍｏｎａｓ、Ａｒ－
ｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ＿ｎｏｒａｎｋ、Ｆｌａｖｉｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ、Ｏｐｉｔｕｔｕｓ、

４３Ｆ－１４０４Ｒ＿ｎｏｒａｎｋ、鞘脂单胞菌属、水库杆菌属、

Ｆｅｒｒｕｇｉｎｉｂａｃｔｅｒ、芽单胞菌属、Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ　ｎｏｒａｎｋ、

ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿ｎｏｒａｎｋ、Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿７＿ｎｏｒａｎｋ、ＲＢ４１＿

ｎｏｒａｎｋ、Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿６＿ｎｏｒａｎｋ；样地 Ｍ７３－７５中有

１５种，分别是，ＷＤ２１０１＿ｓｏｉｌ＿ｇｒｏｕｐ＿ｎｏｒａｎｋ、ＳＣ－
Ｉ－８４＿ｎｏｒａｎｋ、Ｃａｅｎｉｍｏｎａｓ、Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ＿

ｎｏｒａｎｋ、Ｆｌａｖｉｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ、微鞘藻属、水库杆菌属、牙
球菌属、Ｆｅｒｒｕｇｉｎｉｂａｃｔｅｒ、芽单胞菌属、Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ＿

ｎｏｒａｎｋ、ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ ＿ｎｏｒａｎｋ、Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿７＿ｎｏｒａｎｋ、
马赛菌属、ＲＢ４１＿ｎｏｒａｎｋ、Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿６＿ｎｏｒａｎｋ；样地

Ｍ８５－８中有１１种，分别是，ＷＤ２１０１＿ｓｏｉｌ＿ｇｒｏｕｐ＿

ｎｏｒａｎｋ、ＳＣ－Ｉ－８４＿ｎｏｒａｎｋ、ＴＲＡ３－２０＿ｎｏｒａｎｋ、

Ｏｐｉｔｕｔｕｓ、鞘脂单胞菌属、水库杆菌属、Ｆｅｒｒｕｇｉｎｉ－
ｂａｃｔｅｒ、芽单胞菌属、Ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿ｎｏｒａｎｋ、Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿

７＿ｎｏｒａｎｋ、ＲＢ４１＿ｎｏｒａｎｋ、Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿６＿ｎｏｒａｎｋ；样地

Ｍ８８－９中有８种，分别是，ＷＤ２１０１＿ｓｏｉｌ＿ｇｒｏｕｐ ＿

ｎｏｒａｎｋ、Ｃａｅｎｉｍｏｎａｓ、ＴＲＡ３－２０＿ｎｏｒａｎｋ、牙球菌
属、Ｆｅｒｒｕｇｉｎｉｂａｃｔｅｒ、ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿ｎｏｒａｎｋ、Ｓｕｂｇｒｏｕｐ
＿７＿ｎｏｒａｎｋ、ＲＢ４１＿ｎｏｒａｎｋ、Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿６＿ｎｏｒａｎｋ。在

３个样地中均为有土壤生物结皮的地方属水平的微
生物种类多与未结皮地。

ＷＤ２１０１＿ｓｏｉｌ＿ｇｒｏｕｐ＿ｎｏｒａｎｋ、玫瑰弯菌属、

Ｃａｅｎｉｍｏｎａｓ、４３Ｆ－１４０４Ｒ＿ｎｏｒａｎｋ、水库杆菌属、ｕｎ－
ｃｕｌｔｕｒｅｄ＿ｎｏｒａｎｋ和马赛菌属类的土壤微生物含量
在结皮层高于未结皮层。其中Ｃａｅｎｉｍｏｎａｓ、水库杆
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菌属和马赛菌属类的土壤微生物都属于 变形菌门

类。ＴＲＡ３－２０＿ｎｏｒａｎｋ、微鞘藻属、牙球菌属、Ｆｅｒ－
ｒｕｇｉｎｉｂａｃｔｅｒ、ＲＢ４１＿ｎｏｒａｎｋ和Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿６＿ｎｏｒａｎｋ

属类的土壤微生物含量在未结皮层高于结皮层。牙
球菌属、ＲＢ４１＿ｎｏｒａｎｋ和Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿６＿ｎｏｒａｎｋ属类
的土壤微生物属于酸杆菌门类。

图４　属水平土壤细菌群落组成百分数

Ｆｉｇ．４　Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ　ｏｆ　ｂａｃｔｅｒｉａｌ　ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ　ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎａｔ　ｔｈｅ　ｇｅｎｕｓ　ｌｅｖｅｌ

图５　属水平土壤细菌群落相对丰度

Ｆｉｇ．５　Ｔｈｅ　ｒｅｌａｔｉｖｅ　ａｂｕｎｄａｎｃｅ　ｏｆ　ｂａｃｔｅｒｉａｌ　ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ　ａｔ　ｔｈｅ　ｇｅｎｕｓ　ｌｅｖｅｌ

２．４　ＰＣＡ分析

ＰＣＡ分析通过对复杂数据降维，去除冗余数
据，揭示数据背后简化分析技术。样本越相似，ＰＣＡ
图上它们的距离越相近。如图６所示，不同颜色分
别代表不同地点的样本，其中横坐标和纵坐标是相
对距离，并无实际意义。在图４中样本在纵轴方向
分开，则说明纵轴是导致样本分开的主要因素，也说
明纵轴代表的因素可能是样本组成差异的原因。图

６是通过１６ｓｒＤＮＡ 对样本进行主坐标轴分析，显
示６个样本土壤中（３个结皮和３个未结皮）分布较
为分散，在ＰＣ３为８．１６％水平下呈现出有土壤生物
结皮的 Ｍ４６＿４８、Ｍ８５＿８７和 Ｍ７０＿７２均在它们对应
的样地未发生土壤生物结皮样地 Ｍ４９＿５１、Ｍ８８＿９０
和Ｍ７３＿７５的上侧。且在同一采样地点的Ｍ８５＿８７，

Ｍ８８＿９０、Ｍ７０＿７２，Ｍ７３＿７５和 Ｍ４６＿４８，Ｍ４９＿５１距
离相对较近。说明采样地点是否发生土壤生物结皮

０５
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对土壤微生物细菌群落分布有较大的影响。

图６　主坐标分析图（１６ｓｒＤＮＡ）

Ｆｉｇ．６　Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ　ｃｏ－ｏｒｄｉｎａｔｅｓ　ａｎａｌｙｓｉｓ（１６ｓｒＤＮＡ）

３　讨论

土壤微生物多样性是土壤质量的良好指示

剂［１３］。土壤是否发生生物结皮与土壤微生物群落
结构的关系对了解高寒草甸土壤微生物多样性和土

壤生物结皮与青藏高原“黑土滩”草地退化有重要的
作用［１４］。

３．１　门水平群落结构分析
在本研究中６个样地中在门水平下的优势群落

组成相似，但其相对丰度在不同样地之间存在差异
（图２）。在五种门水平的细菌群落中，均为变形菌
门Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ的相对丰度为发生土壤生物结皮
的样地高于未结皮土壤。而酸杆菌门Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅ－
ｒｉａ和放线菌门Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ则相反，在未结皮土
壤中丰度高于生物土壤结皮的样地的土壤，这与刘
柯澜的研究结果相似［１５］。这可能是因为发生土壤
生物结皮导致土壤理化性质发生变化，对微生物的
选择导致的结果。例如变形菌门类Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
的微生物多为兼性或者专性厌氧及异养生活微生

物。酸杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ 和放线菌门 Ａｃｔｉ－
ｎｏｂａｃｔｅｒｉａ在未结皮土壤中丰度高于生物结皮土壤
的原因可能是酸杆菌门Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ和放线菌门
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ的微生物主要降解纤维素甚至是难
降解的芳香族化合物，促进土壤矿化作用。在发生
土壤结皮区域水分含量低于周围未发生土壤生物结

皮土壤［１６－１７］。酸杆菌门Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ和放线菌门
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ的微生物在环境中的分布主要受水
分的影响，也支持发生土壤生物结皮层酸杆菌门
Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ和放线菌门Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ的微生物

丰度低于未发生土壤生物结皮的结论［１８］。另外土
壤生物结皮使土壤ｐＨ 下降，为酸杆菌提供了生长
环境［１７］。在属水平群落结构分析中也证实形菌门
类Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ的Ｃａｅｎｉｍｏｎａｓ、Ｐｉｓｃｉｎｉｂａｃｔｅｒ和
Ｍａｓｓｉｌｉａ也是在生物结皮土壤的丰度高于未形成土
壤生物结皮土壤。Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ门类的Ｂｌａｓｔｏｃａ－
ｔｅｌｌａ、ＲＢ４１＿ｎｏｒａｎｋ和Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿６＿ｎｏｒａｎｋ属的丰
度在有生物结皮的土壤中大于无生物结皮的土壤。

３．２　门水平群落多样性分析
在“黑土滩”退化人工草地土壤微生物中，变形

菌门Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、拟杆菌门Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ、酸杆
菌门Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、浮霉菌门Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ、放线
菌门Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ均为优势门类。这些菌群在其
他一些研究中也被认为是优势种群。２００３年Ｂｕｃｋ－
ｌｅｙ和Ｓｃｈｍｉｄｔ，２０１５年Ｔａｎｇ　Ｋ等人研究认为变形
菌门Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、酸杆菌门Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、浮霉
菌门 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ、放 线 菌 门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、

Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｄｅｔｅｓ和拟杆菌Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ是农业
类土壤微生物的优势门类［１８－１９］。在本试验高寒草甸
中的５种门类的土壤微生物均包含于以上研究中的
６种，但是农业类土壤微生物的优势门类中的Ｖｅｒ－
ｒｕｃｏｍｉｃｒｏｄｅｔｅｓ却不是本试验中高寒草甸土壤微生
物中的优势门类。这说明高寒草甸土壤微生物与农
业土壤微生物相比即有相似性又有其独特性。

Ｎａｇｙ等２００５年对索诺兰沙漠地区，Ｇｕｎｄｌａｐａｌｌｙ和
Ｇａｒｃｉａ－Ｐｉｃｈｅｌ等２００６年对克罗打地区的研究结果
也与此类似［２０－２１］。在本研究中“黑土滩”退化人工草
地土壤微生物中门水平下的优势种类均为以上６种
门类，说明在高寒草甸上无论是否发生土壤生物结
皮，其土壤微生物的优势门类都相同，与其他生境中
的土壤微生物在门水平下的优势种类既有相似性又

有差异性。

３．３　属水平群落结构分析
属水平群落结果显示（图４），在土壤生物结皮区

域，属水平土壤细菌相对丰度大于１％代表菌群种类
多于未发生土壤生物结皮区域。土壤生物结皮的形
成可显著增加土壤有机质和土壤全氮［２２－２３］，并对养分
有富集作用。这可能是导致土壤生物结皮的区域其
土壤细菌相对丰度大于１％的种类多于未结皮土壤
细菌相对丰度的原因。ＷＤ２１０１＿ｓｏｉｌ＿ｇｒｏｕｐ＿ｎｏｒａｎｋ、

Ｒｏｓｅｉｆｌｅｘｕｓ、Ｃａｅｎｉｍｏｎａｓ、４３Ｆ－１４０４Ｒ＿ｎｏｒａｎｋ、Ｐｉｓ－
ｃｉｎｉｂａｃｔｅｒ、ｕｎｃｕｌｔｕｒｅｄ＿ｎｏｒａｎｋ和Ｍａｓｓｉｌｉａ属类的土壤
微生物含量在结皮层高于未结皮层（图５）。其中
Ｃａｅｎｉｍｏｎａｓ、Ｐｉｓｃｉｎｉｂａｃｔｅｒ和 Ｍａｓｓｉｌｉａ属类的土壤微
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生物都属于Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ门类。而在土壤微生物门
水平细菌群落结果则显示Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ门类细菌在
结皮层含量高于未结皮层。ＴＲＡ３－２０＿ｎｏｒａｎｋ、Ｍｉ－
ｃｒｏｃｏｌｅｕｓ、Ｂｌａｓｔｏｃａｔｅｌｌａ、Ｆｅｒｒｕｇｉｎｉｂａｃｔｅｒ、ＲＢ４１＿ｎｏｒａｎｋ
和Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿６＿ｎｏｒａｎｋ属类的土壤微生物含量在未
结皮层高于结皮层（图５）。Ｂｌａｓｔｏｃａｔｅｌｌａ、ＲＢ４１＿
ｎｏｒａｎｋ和Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿６＿ｎｏｒａｎｋ属类的土壤微生物属
于Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ门类。在土壤微生物门水平细菌群
落结果则显示Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ门类细菌在结皮层含量
低于未结皮层。

３．４　β多样性分析
ＰＣＡ分析结果认为，与是否发生土壤生物结皮
相比，采样地点对微生物群落组成的影响更大。在
本试验中同一采样地点的微生物群落距离更近（图
６），说明同一采样地点无论是否发生土壤生物结皮
其距离都较近。这说明生境比是否发生土壤生物结
皮对土壤微生物群落的影响更明显。这可能是因为
土壤植物主要是以植物残体为营养源，而不同生境
中植物群落结构可能是不一样的［２４－２５］。这一点在土
壤微生物优势种群及其丰度在采样地点和是否发生

土壤生物结皮的变化规律中也有体现。

４　结论

　　在高寒草甸 “黑土滩”人工草地上，有土壤生物
结皮的土壤中，属水平土壤细菌群落多样性高于无
生物结皮土壤，门水平土壤细菌群落结构也有类似
的结果。因此，本研究认为土壤生物结皮的形成与
土壤中微生物群落结构的变化密切相关，土壤生物
结皮的发生反映着土壤微生物结构的变化。
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