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毛乌素沙地人工林恢复对土壤剖面化学性质和细菌群落

的影响* 

田  静1，步连燕2，陈文峰3，安德荣4，张应龙5，韦革宏2†，王红雷1，6† 
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摘  要：明确贫瘠沙地人工林恢复过程中土壤化学性质和微生物群落的动态变化可为风沙区人工林的健康经营和土壤肥力培

育提供理论依据。以毛乌素沙地广泛分布的不同年限樟子松林为研究对象，运用高通量扩增子测序和 FAPROTAX 功能预测

技术，解析沙地人工林恢复过程中土壤剖面（0～100 cm）化学性质和细菌群落的分布格局及其变化特征。结果表明：（1）

人工林恢复提高了土壤有机碳（SOC）、全氮（TN）及全磷（TP）含量，但降低了土壤有效氮（AN）、有效磷（AP）含量

和 pH；随土层深度增加，TN 含量呈显著下降趋势，而 AP 含量和 pH 则相反，TP 含量无显著变化。（2）人工林恢复显著改

变了变形菌门（Proteobacteria）、酸杆菌门（Acidobacteria）和绿弯菌门（Chloroflexi）的相对丰度，增加了土壤细菌群落基

于多度覆盖的物种估计量（ACE 指数）；随林分发育，细菌群落的垂直空间变异减小。（3）功能预测表明：人工林恢复降低

了土壤细菌对有机物质的分解潜力，造林 15 年后纤维素分解和芳香族化合物降解过程与未造林样点相比分别下降 54.65%和

72.18%；但增强了氮的固定及反硝化过程，分别增加 99.26%和 100.5%。（4）冗余分析和相关性分析表明：SOC 和 pH 是影

响细菌群落及其潜在生态功能的重要环境因子。综上可知，沙地人工林恢复虽然增加了土壤碳氮磷总量，但人工林恢复至

15 年时土壤有效氮磷养分仍显著下降，并显著改变了土壤细菌群落多样性与功能。因此，人为调控措施（如调控凋落物分

解与养分释放）对提升干旱和贫瘠生境中沙化土壤养分有效性和微生物多样性与功能具有重要作用，今后在风沙区人工林生

态恢复工作中应着重关注林下凋落物的就地留存和腐解。 

关键词：人工林恢复；樟子松；荒漠生态系统；土壤化学性质；细菌群落 
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Effects of Plantation Restoration on Chemical Properties and Bacterial 
Community in Soil Profiles in Mu Us Sandy Land 
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Abstract: 【Objective】Afforestation is the main measure for desertification combating and plays a key role in improving soil 

quality and reestablishing degraded ecosystem functions. However, the spatial distribution in soil chemical properties and 

bacterial communities after the forest reconstruction in sandy land has not been well evaluated. The objective of this study was to 

investigate responses of the soil chemical properties and bacterial communities in soil profiles to afforestation and to provide a 

scientific basis for the healthy management and fertility cultivation of barren sandy soils in Northern China. 【Method】In this 

study, we selected Pinus sylvestris var. mongolica plantations which included 0, 5, 8, and 15 by using the space-time substitution 

method in Mu Us Sandy Land located in Yulin, Shannxi, China. Soil samples were collected from 0–10 cm, 10–20 cm, 20–30 cm, 

30–60 cm, and 60–100 cm. The high-throughput amplicon sequencing of the 16S rRNA and Functional Annotation of Prokaryotic 

Taxa (FAPROTAX) tool was used to quantify the composition, diversity, and putative ecological functions of soil bacterial 

community, and then to determine the relationship between bacterial community and soil properties. 【Result】Results showed 

that: (1) The conversion from sandy land to plantations increased soil organic carbon (SOC), total nitrogen (TN), and total 

phosphorus (TP) contents, but decreased available nitrogen (AN), available phosphorus (AP) contents, and pH. TN content 

decreased with soil layers, while AP and pH were increased. TP had no significant change in soil profiles. (2) Afforestation 

significantly changed the relative abundance of the Proteobacteria, Acidobacteria and Chloroflexi, and increased soil bacterial 

ACE (abundance-based coverage estimator) index. Importantly, the vertical spatial variation in bacterial communities decreased. 

(3) FAPROTAX showed that after 15 years of afforestation, cellulolysis and aromatic compound degradation decreased by 

54.65% and 72.18%, respectively. However, nitrogen fixation and denitrification were enhanced by 99.26% and 100.5%, 

respectively. (4) Redundancy analysis and Pearson correlation analysis indicated that SOC and pH were the key factors varying 

the bacterial community and putative ecological functions. 【Conclusion】Overall, the conversion from sandy land to Pinus 

sylvestris var. mongolica plantations can negatively affect soil available nutrients such as AN and AP, and also alter the diversity 

and putative functions of the soil bacterial community. Consequently, artificial control measures (such as regulation of litter 

degradation and nutrient return) are crucial for improving the bioavailability of nutrient elements and microbial functional 

diversity in arid and barren sandy soil. In the future, on-the-spot preservation and decomposition of litter in the ecological 

restoration work of artificial forests in sandy areas should be prioritized. 

Key words: Plantation restoration; Pinus sylvestris var. mongolica; Desert ecosystem; Soil chemical properties; Bacterial 

community 

荒漠生态系统中沙化土壤贫瘠和生物多样性相

对低下，人工林恢复被认为是改善土壤质量和恢复

沙化退化生态系统功能的有效方法[1]。土壤氮磷养

分是制约植物群落构建和演替及其生态服务功能稳

定的关键因素，植被枯落物输入及根际过程等是土

壤养分来源的关键途径[2]。土壤微生物作为地下养

分循环的重要角色，影响土壤质量并改变生态系统

生产力[3]。因此，了解贫瘠沙地人工林恢复过程中

土壤化学性质和微生物群落的动态变化可为风沙区

人工林的健康经营和土壤肥力培育提供理论依据。 

碳、氮和磷作为土壤性质的核心元素，不仅是

反映土壤肥力和质量水平的重要指标，更是维持生

态系统结构和功能的重要因素[4]。人工林恢复通过

凋落物等有机物质返还来增加土壤养分含量[5]，并

且随着恢复年限增加呈显著上升趋势[6]。土壤微生

物群落相比于土壤性质对环境变化更为敏感，植被

类型和土壤栖息地环境是决定土壤微生物代谢活性

和群落构成的关键因素[3]。在自然生态系统中，土

壤微生物和原生植物相互作用和协同进化，影响和

推动土壤生物化学循环和植被群落的生态恢复与演
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替进程[7]。引入外来物种可直接或间接干扰土著植被群

落与土壤微生物群落已形成的稳定生态体系[8]，进而调

控土壤微生物群落的生态与功能演化进程。土壤剖面中

微生物群落分布受多重环境因子的影响，如土壤深度、

基质有效性、pH 及水分等[9]。在农田、森林等生态系

统中土壤微生物丰度随土壤深度增加而降低[10]，表层

土壤微生物丰度较深层土壤的高 1～2 个数量级，这主

要是因为随土壤深度增加基质生物有效性逐步衰

减[11]。微生物群落剖面分布与根系分布格局密切相关，

根系通过自然更新、向下延展和传导地上光合产物及分

泌释放有机无机复合物，共同影响土壤剖面有机质及其

轻重组分的分布[12]。此外，随土壤深度增加，剖面缺

氧状态逐步加剧，会抑制好氧微生物群落的富集与生

长。尽管深层土壤碳氮磷等基质含量偏低，但仍有相当

数量的微生物存在并且代谢活性很高，其在联结地上–

地下物质能量交换、调节和支撑生态系统稳定方面发挥

着关键作用[13-14]。 

在我国北方荒漠区，受降雨历时短、强度大和

地表蒸发量大的影响，沙化土壤剖面易形成干湿交

替与好氧–厌氧环境[15]；加之沙化土壤透水性强，碳

氮养分与矿物质元素等会向下运移和累积，从而形

成复杂的土壤剖面微生境[16]。对分布在该区贫瘠立

地环境中的人工林而言，随林龄的增加根系逐渐沿

横–纵方向交错延伸扩张以吸收养分与水分，必定会

改变土壤剖面水分和养分的空间格局。在此情景下，

微生物群落在快速变化的土壤剖面微生境中的群落

组成与多样性及生态功能的变化特征尚不明确。因

此，本研究以陕北风沙区广泛分布的外来树种樟子

松人工林（面积超过 10 万 hm2）为研究对象，分析

不同林龄土壤化学性质的空间变化特征，并借助

16S rRNA 高 通 量 扩 增 子 测 序 和 FAPROTAX

（functional annotation of prokaryotic taxa）功能预测

相结合的方法，解析土壤剖面细菌群落结构及多样

性的变化特征，并揭示细菌群落与土壤环境因子之

间的生态联结，以期为风沙区樟子松人工林可持续

管理与土壤质量的恢复保育提供理论支撑。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

研究区位于陕西省神木市生态保护建设协会治

沙造林基地（38°53′N，109°52′E），地处毛乌素沙地

东南缘，平均海拔高度为 1 250～1 280 m，土壤类

型主要为风沙土。该地区温带大陆性气候显著，年

平均温度和年均降水量分别为 8.9℃和 440 mm。目

前 ， 该 地 区 主 要 植 被 类 型 有 沙 地 樟 子 松 （ Pinus 

sylvestris var. mongolica）、长柄扁桃（Amygdalus 

pedunculata）、早熟禾（Poa annua）、花棒（Hedysarum 

scoparium）、蒺藜（Tribulus terrestris）等。 

1.2  土壤样品采集与处理 

2018 年 7 月，根据时空替代法在研究区选择无

经营管理措施、长势良好、林下植被相似的 5、8、

15 年（5、8、15 a）的樟子松人工林作为实验组，

并选取未造林土壤，即重度荒漠化土壤作为对照组

（0 a）。每个林龄布设的样方面积为 20 m×20 m。用

土钻法在每个土壤深度（0～10、10～20、20～30、

30～60 和 60～100 cm）沿 S 形钻取 9 个土样并混合

一个样品，其中采样间距约为 2 m，共获得 60 个土

壤样品（4 个林龄×5 个土层×3 个重复）。清除每

个土壤样品中明显的植物根系和凋落物，将土样充

分混合并分成两部分，一部分立即储存于–80℃冰箱

内以便进行土壤微生物分析，另一部分风干后进行

土壤化学性质分析。 

1.3  土壤样品分析 

土壤化学性质的测定参照鲍士旦 [17]的方法进

行。土壤有机碳（SOC）采用重铬酸钾容量法测定，

全磷（TP）采用硫酸-高氯酸消煮—钼锑抗比色法测

定，全氮（TN）采用凯氏定氮法测定，有效磷（AP）

采用碳酸氢钠浸提—钼锑抗比色法测定，有效氮

（AN）采用碱解扩散法测定，pH 采用电位法测定

（土︰水=1︰2.5）。 

土壤微生物 DNA 利用 FastDNA™ SPIN Kit for 

Soil 试剂盒（MP Biomedicals，Santa Ana，CA，美

国）提取，并通过 0.8%琼脂糖电泳检测 DNA 提取

质量，同时采用紫外分光光度计对 DNA 进行浓度和

纯度检测。对 16S rRNA 基因 V4～V5 可变区进行

PCR 扩增，扩增引物序列为 515F（5′-GTGCCAGC 

MGCCGCGGTAA-3′）和 907R（5′-CCGTCAATTCC 

TTTGAGTTT-3′）。扩增体系（25 µL）：5 µL 5×反应

缓 冲 液 ， 5 µL 5×GC 缓 冲 液 ， 2 µL dNTP

（2.5 mmol·L–1），1µL 正向引物（10 µmol·L–1），1 µL

反向引物（10 µmol·L–1），2 µL DNA 模板，8.75 µL
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灭菌双蒸水，0.25 µL Q5 DNA 聚合酶。扩增程序为：

98℃预变性 2 min；（98℃变性 15 s，55℃退火 30 s，

72℃延伸 30 s）×30 个循环；72℃延伸 5 min。PCR

扩增产物经 2%琼脂糖凝胶电泳检测，使用 AxyPrep

凝胶回收试剂盒（AXYGEN，New York，美国）对

目标片段进行切胶回收。使用 Illumina MiSeq 平台

（Illumina Corporation，San Diego，美国）进行双端

测序（300 bp），测序由上海派森诺生物科技有限公

司完成。测序结果使用 QIIME 软件（Quantitative 

Insights Into Microbial Ecology， v1.8.0， http： // 

qiime.org/ ） 进 行 分 析 。 首 先 调 用 USEARCH

（v5.2.236，http： //www.drive5.com/usearch/）检查

并剔除嵌合体序列。随后使用 UCLUST 序列比对工

具对保留的高质量序列按 97%的相似度进行归并和

可操作分类单元（OTU，operational taxonomic unit）

划分。采用 Greengenes 数据库（Release 13.8，http：// 

greengenes.secondgenome.com/）对 OTU 代表序列进

行分类鉴定。根据最低测序深度统一进行随机重抽

样，以避免测序深度导致的样本间差异。 

1.4  数据处理与分析 

所有数据分析运用 Excel 2019、SPSS 26、Origin 

2021、RStudio Version 1.3.1093 完成。采用基于多度

覆 盖 的 物 种 估 计 量 （ abundance-based coverage 

estimator，ACE）指数（反映细菌物种丰富度）和

香农（Shannon）指数（反映菌群多样性）来表征土

壤细菌 α 多样性；根据样品 OTU 矩阵内 Bray-Curtis 

距 离 进 行 非 度 量 多 维 尺 度 分 析 （ non-metric 

multidimensional scaling analysis，NMDS）揭示不同

造林年限土壤细菌群落组成的差异，并进行相似性

分析（analysis of similarities，ANOSIM）判断差异

是 否 显 著 （ P<0.05 ）； 细 菌 群 落 相 似 性 由 1-

（Bray-Curtis 距离矩阵）获得；使用 FAPROTAX 数

据库来预测细菌潜在生态功能。通过单因素方差分

析（one-way ANOVA）并进行最小显著性差异检验

（LSD test，P< 0.05）分析不同林龄土壤化学性质、

细菌群落 α 多样性指数、优势菌群相对丰度、群落

β 多样性及潜在生态功能的差异；土壤化学性质、

群落 α 多样性指数和群落相似性随土层深度的变化

通 过线性 最小 二乘回 归分 析（ linear least-squares 

regression）实现；土壤化学性质与细菌群落结构和

潜在生态功能的相关性分别通过冗余分析（redundancy 

analysis）和皮尔森（Pearson）相关性分析实现。 

2  结  果 

2.1  不同林龄土壤化学性质 

不同林龄土壤的化学性质变化特征如图 1 所

示。SOC、TN、TP 含量随林龄的增加呈波动变化，

其中 SOC 含量在造林 15 年时达到峰值，均值为

1.15 g·kg–1；TN 和 TP 含量在造林初期（5 年）时含

量最高，均值分别为 118.8 mg·kg–1 和 0.48 g·kg–1。

AN 含量和 pH 随林龄增加而显著降低；AP 含量表

现出随林龄先下降后上升的趋势，在造林初期含量

最低，均值为 6.33 mg·kg–1。 

在土壤剖面（0～100 cm）中，土壤化学性质随

土层深度的变化如图 2 所示。随土层深度增加，不

同林龄土壤 TN 含量均显著降低，而 AP 含量和 pH

均显著增加；TP 含量无显著变化。此外，随土层深

度增加，SOC 含量在未造林土壤中无显著变化，在

造林土壤中显著下降；AN 含量在未造林土壤中显

著下降，而在造林土壤中无显著变化。 

2.2  土壤细菌群落组成和多样性 

通过 16S rRNA 基因测序共获得 1 785 838 条有

效序列，经 97%相似度过滤聚类后得到 9 451 个

OTUs。土壤细菌群落在门水平上的物种丰度如图

3a 所示。其中放线菌门（Actinobacteria）占绝对优

势，平均相对丰度为 47.39%（45.76%～49.12%）；

其次是变形菌门（Proteobacteria），平均相对丰度为

30.73%（26.75%～34.95%）；绿弯菌门（Chloroflexi），

平均相对丰度为 6.08%（4.54%～7.33%）；酸杆菌门

（Acidobacteria），平均相对丰度为 5.85%（5.10%～

6.90%），共占到了所有微生物总数的 90%以上。随

林龄增加，变形菌门的相对丰度先下降后上升，在

5 年时具有最低值，均值为 26.75%；而绿弯菌门和

酸杆菌门的相对丰度先上升后下降，在 8 年时达到

峰值，均值分别为 7.33%和 6.90%；放线菌门的相

对丰度在不同林龄中无显著变化（图 3b）。此外，

人工林恢复过程中各优势细菌的相对丰度在不同土

壤深度中的变化如表 1 所示。与未造林土壤相比，

造林 15 年后，放线菌门的相对丰度在 0～10 cm 土

层中显著下降；变形菌门的相对丰度在 0～10 cm 的

表层土壤显著上升，而在 30 cm 以下的深层土壤显 
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注：不同小写字母表示不同林龄间差异显著（P<0.05）。下同。Note：Different lowercase letters indicate significant differences among 

stand ages at P<0.05. The same as below. 

 
图 1  不同造林年限土壤化学性质变化 

Fig. 1  Variation in soil chemical properties among stand ages 

 

注：S，斜率。下同。Note：S，slope. The same as below. 

 

图 2  土壤化学性质随土层深度的变化 

Fig. 2  Variation in soil chemical properties across soil depth 

著下降。30～60 cm 土层中酸杆菌门的相对丰度在

造林 8 年后显著上升。60～100 cm 土层中绿弯菌门

的相对丰度在造林 5 年后显著上升。 

人工林恢复提高了土壤细菌群落的 ACE 指数，

但香农指数在不同林龄中无显著差异（图 4a）。在

未造林土壤中，细菌 ACE 指数和香农指数随土壤深

度增加而显著降低，但造林后，其在剖面中未表现

出明显的变化趋势（图 4b）。 
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图 3  不同造林年限土壤细菌群落门水平组成（a）和优势细菌门相对丰度的变化（b） 

Fig. 3  Bacterial community composition at the phylum level（a） and variation in the relative abundance of dominant bacterial phyla（b） 

表 1  不同土层优势细菌门相对丰度变化 

Table 1  Variation in the relative abundance of dominant bacterial phyla in soil profiles among stand ages 

土层深度 

Soil depth/cm 

林龄 

Stand ages/a 

放线菌门 

Actinobacteria/% 

变形菌门 

Proteobacteria/% 

绿弯菌门 

Chloroflexi/% 

酸杆菌门 

Acidobacteria/% 

0～10 0 61.03±5.37a 20.17±5.01b 6.25±0.39a 5.56±0.54a 

 5 47.90±0.77bc 25.56±1.98b 7.35±1.05a 7.18±0.94a 

 8 57.75±2.25ab 24.59±5.83b 5.05±1.55a 5.45±1.49a 

 15 41.21±1.97c 44.57±3.86a 4.11±1.05a 5.02±1.63a 

10～20 0 49.82±10.32a 29.58±8.83a 6.66±0.82a 6.67±1.53ab 

 5 43.77±5.70a 33.46±8.78a 6.95±1.33a 5.45±1.00ab 

 8 54.64±6.68a 21.92±2.23a 7.10±1.58a 8.04±1.91a 

 15 54.53±4.42a 34.44±5.11a 2.58±0.56b 3.39±0.22a 

20～30 0 48.60±5.97a 31.83±5.56a 6.26±1.41a 6.25±1.50a 

 5 46.27±2.47a 25.78±1.18a 6.36±0.93a 5.93±1.00a 

 8 51.81±3.19a 26.06±2.56a 6.72±1.17a 6.02±1.00a 

 15 49.90±4.78a 34.91±4.10a 4.00±0.16a 4.89±0.95a 

30～60 0 35.89±0.27a 41.45±4.77a 4.53±0.37b 4.52±0.67b 

 5 48.26±5.20a 24.66±3.08b 6.42±0.41ab 5.57±0.51ab 

 8 40.27±3.14a 27.34±2.27b 10.01±0.94a 9.29±0.15a 

 15 48.48±6.54a 28.25±3.70b 6.27±2.19ab 6.73±2.61ab 

60～100 0 35.06±4.42b 51.71±3.49a 3.57±0.39b 3.63±0.66a 

 5 42.61±4.30ab 24.27±0.40c 7.89±0.68a 6.33±0.95a 

 8 38.48±2.96b 35.83±3.39b 7.77±0.64a 5.69±0.42a 

 15 51.47±3.75a 28.14±1.05bc 5.71±1.05ab 5.46±1.68a 

注：不同小写字母表示同一土层不同林龄间差异显著（P<0.05）。Note：Different lowercase letters indicate significant differences 

among different stand ages in the same soil layer at P<0.05.  
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注：ACE，基于多度覆盖的物种估计量。Note：ACE，Abundance-based coverage estimator.  

 
图 4  土壤细菌群落多样性在不同林龄（a）及土壤剖面（b）中的变化 

Fig. 4  Variation in the alpha-diversity indices of bacteria community across stand ages（a） and soil profiles（b） 

如图 5a 所示，基于 Bray-Curtis 距离的非度量

多维尺度分析（NMDS）表明，不同林龄的土壤细

菌 群 落 （ 0～ 100 cm ） 总 体 上 显 示 出 明 显 区 分

（ANOSIM 检验，P<0.001），但在 5 年与 8 年林龄土

壤中重叠较多。在不同造林年限土壤微生物群落 β

多样性差异分析中，未造林土壤 β 多样性最高，表

明其具有较高的群落分散度（图 5b）。进一步分析

群落相似性的垂直距离衰减关系发现，随着造林年

限增加其斜率逐渐增加，且在 15 年造林土壤中变化

最显著（图 5c），表明在荒漠生态系统营造人工林

后显著降低了细菌群落的垂直空间变异。 

2.3  FAPROTAX 功能预测 

基于 FAPROTAX 数据库预测的结果如表 2 所

示，共有 12 种与 C、N 循环有关的功能具有显著变

化。营造人工林后，土壤细菌群落对有机物质分解

潜力下降，如纤维素分解、芳香族化合物降解和好

氧化学异养过程在造林 15 年后分别下降了 54.65%、

72.18%和 23.53%。与 N 循环有关的生态功能变化更 

 

图 5  人工林恢复过程土壤细菌群落 β 多样性变化（a. 细菌群落结构的非度量多维尺度分析（NMDS）；b. 不同林龄细菌

群落的 β 多样性差异；c. 细菌群落相似性随土层深度的变化） 

Fig. 5  Variation in beta-diversity of soil bacterial community during stand development（a. Non-metric multidimensional scaling analysis

（NMDS） of bacterial community structure；b. Differences in beta-diversity among stand ages were estimated based on Bray–Curtis distance 

matrix；c. Variation in community similarity across soil depth） 
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为显著，人工林恢复增强了微生物对 N 的固定以及

反硝化过程的潜力，在 15 年时达到最高，与未造林

土壤相比分别增加了 99.26%和 100.5%。此外，尿

素分解在造林 15 年后增加 275%。 

表 2  基于 FAPROTAX 预测的土壤细菌生态功能相对丰度 

Table 2  Relative abundance of bacterial ecological functions based on the FAPROTAX database 

林龄 

Stand 

ages/a 

纤维素分解

Cellulolysis/% 

木聚糖分解

Xylanolysis/% 

芳香族化合物降解

Aromatic compound 

degradation/% 

好氧化学异养 

Aerobic 

chemoheterotrophy/%

固氮 

Nitrogen 

fixation/% 

反硝化

Denitrification/

% 

0 2.58±0.65a 1.43±0.38bc 2.84±0.34a 2.04±0.15a 1.45±0.13b 0.91±0.17b 

5 0.62±0.17b 1.93±0.24ab 1.52±0.37b 1.74±0.10ab 0.64±0.11c 1.37±0.24b 

8 2.30±0.82a 0.67±0.17c 1.51±0.26b 1.34±0.14c 1.74±0.40b 1.55±0.26b 

15 1.17±0.17ab 2.63±0.49a 0.79±0.11b 1.56±0.09bc 2.84±0.28a 2.83±0.57a 

林龄 

Stand 

ages/a 

硝酸盐呼吸 

Nitrate 

respiration/% 

硝酸盐还原

Nitrate 

reduction/% 

好氧亚硝酸盐氧化

Aerobic nitrite 

oxidation/% 

亚硝酸盐呼吸 

Nitrite respiration/% 

壳聚糖分解 

Chitinolysis/% 

尿素分解 

Ureolysis/% 

0 0.86±0.09b 1.64±0.27ab 0.99±0.11c 0.95±0.16b 3.90±0.76a 0.88±0.10b 

5 1.82±0.34a 2.50±0.48a 2.50±0.40a 1.36±0.24b 1.76±0.26b 1.10±0.22b 

8 2.31±0.50a 1.61±0.29ab 2.01±0.35ab 1.55±0.22b 0.60±0.13c 1.38±0.20b 

15 1.69±0.22ab 0.91±0.14b 1.16±0.33bc 2.80±0.56a 0.41±0.07c 3.30±0.32a 

注：不同小写字母表示不同林龄间差异显著（P<0.05）。Note：Different lowercase letters indicate significant differences among stand 

ages at P<0.05. 

 

2.4  土壤细菌群落及其潜在生态功能与环境因子

间的相关性 

通过冗余分析确定了土壤环境因子对细菌优势

物种和多样性指数的影响，结果（图 6a）表明，RDA1

轴和 RDA2 轴的解释度分别为 15.82%和 9.22%，累

计解释量为 25.04%。各环境因子对细菌群落组成和

多样性的影响程度为 SOC、pH 和 AP 最大，TP 和

TN 影响次之，AN 影响最小。酸杆菌门与 TN、TP

呈正相关，与 AN、AP 和 pH 呈负相关；变形菌门

与除 TN、TP 以外的环境因子均呈正相关；绿弯菌

门与所有环境因子均呈负相关；同时，土壤微生物

多样性均与 SOC、TP 和 TN 呈正相关，与 AN、AP

和 pH 呈负相关。此外，对所预测的微生物生态功

能和土壤环境因子进行皮尔森相关性分析，结果（图

6b）发现，SOC 和 pH 是影响细菌生态功能的主要

因素，其次是 AN、TP 和 AP。SOC 与尿素分解、

反硝化、亚硝酸盐呼吸、木聚糖分解和固氮过程呈

正相关，而与芳香族化合物降解和壳聚糖分解过程

呈负相关；pH 与固氮、反硝化、尿素分解和亚硝酸 

盐呼吸呈负相关，而与好氧化学异养、芳香族化合

物降解和壳聚糖分解呈正相关。 

3  讨  论 

3.1  人工林恢复不同年限下土壤化学性质差异 

本研究发现，沙地生态系统中樟子松人工林土壤

性质在很大程度上受到造林年限的显著影响（图 1）。

在造林初期（5 年），随着植被生物量逐渐增加，土

壤中积累的养分主要来自于新输入地表的凋落物和

根系分泌物[5]，导致 SOC 含量增加；随林分发育，

SOC 含量在造林 8 年时明显减少，这可归因于植物

有机残体的少量输入、分解与正处在生长旺盛期的

樟子松大量消耗养分之间形成的不平衡状态[18]；而

到 15 年时，随着林冠郁闭度增加，植被组成结构更

加多样化并趋于稳定，土壤微生物和土壤动物活性

提升，加速了凋落物分解及其向土壤中养分的释放，

使得 SOC 含量逐渐上升[19]，扭转了沙地土壤质量低

下的状况（图 1）。在 Laganière 等[19]的研究中出现 
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注：a. 红色箭头表示细菌优势物种和多样性指数，蓝色箭头表示土壤环境因子；b. X 轴为土壤环境因子，Y 轴为细菌群落潜在

生态功能。图例颜色表示相关性，*，P< 0.05，**，P< 0.01，***，P< 0.001。 Note：a. Red arrows indicate the major phyla and diversity 

indices，and blue arrows indicate soil environment factors；b. The X-axis indicates the soil environment factors and Y-axis indicates the 

putative ecological functions. The color range of the legend indicates correlation. *，P< 0.05，**，P< 0.01，***，P< 0.001. 

 
图 6  细菌群落及其潜在生态功能与土壤环境因子的关系（a. 土壤细菌群落与环境因子的冗余分析（RDA）；b. 细菌群落

潜在生态功能与环境因子的皮尔森相关性分析） 

Fig. 6  Relationships of bacterial community or putative functional groups and soil environment factors（a. Redundancy analysis（RDA）of soil 

bacterial community and environmental factors；b. Pearson correlation analysis between putative ecological groups and environmental factors） 

了类似结果，SOC 的损失发生在造林后的最初 10

年中，随后碳储量逐渐恢复并产生净收益。然而，

SOC 含量在造林土壤中随土层深度增加显著下降

（图 2），这可能是因为沙地转为林地后，地上植物

残体输入作为养分输入的主要来源，其产生的营养

元素通过淋溶作用向土壤深层运移，但受限于风沙

区气候和土壤条件，这些营养元素更多滞留在表层

土壤[2]。土壤 TN 含量与 SOC 的积累以及分解强度

显著相关[6]，这与本研究中 TN 含量与 SOC 含量的

变化规律（图 1）基本一致。同时 TN 含量在 8 年时

期减少，这可能是由于分解森林有机物造成的氮营

养供应不足，植物在林冠关闭之前的活跃生长阶段，

氮需求通常较高[20]；并且氮素淋失也可能导致氮素

损失[21]。此外，磷与土壤矿物紧密结合，而毛乌素

沙地土壤发育程度较低，对磷的吸附能力较弱[22]，

这导致人工林恢复过程中 TP 在土壤剖面的垂直分

布特征缺乏规律性（图 2）。 

与土壤氮磷养分总量不同，造林后 AN、AP 的

含量在造林初期显著下降（图 1），这可能是由于砂

质土壤有效养分含量本身较低，AN、AP 作为植物

生长直接吸收利用的养分形态，在人工林恢复过程

中几乎全被植物吸收利用，出现供不应求的现象。

然而随着植被的生长，根系逐渐向下延伸，并促进

根系分泌有机酸及磷酸酶等物质，促进无机态磷酸

盐的溶解[23]，使得土壤中 AP 含量逐渐上升；并随

土层深度而显著增加（图 2），这表明在造林初期人

为扰动会对土壤有效养分产生负面影响，但这种影

响会随着造林时间的延长而缓慢恢复。同时，林分

发育引起土壤 pH 降低（图 1）。研究[24]表明，造林

通过影响凋落物输入和根际过程而改变土壤中阴阳

离子的平衡，起到中和土壤 pH 的作用，即在酸性

土壤中提高 pH，而在碱性土壤中降低 pH，这可能

潜在地提高土壤肥力和促进生态系统生产力提升。 

3.2  人工林恢复不同年限下土壤细菌群落和功能

差异 

细菌群落由于具有快速的生命周期而具备高度

弹性，其组成和结构反映了土壤对造林扰动的响应。

在门水平上，沙地造林并未改变土壤细菌群落的优

势菌，但如变形菌门、绿弯菌门和酸杆菌门的相对

丰度发生了显著变化（图 3），这与同一研究区域油
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蒿覆盖地的发现[2]一致。在养分受限的生态系统中，

植物通过凋落物分解和根系分泌物的结合来为细

菌，特别是遵循 r-策略的富营养细菌群（如变形菌

门）提供了必要的能量来源[25]，这解释了本研究中

变形菌门的相对丰度在 0～10 cm 表层土壤中逐渐

上升（表 1）的原因。此外，在 RDA 分析结果中表

明酸杆菌门与 pH 负相关（图 6a），这与多数研究结

果[26]一致，偏酸性的生长条件更有利于酸杆菌门成

员的生存，但造林 15 年后酸杆菌门的相对丰度显著

下降（图 3b）。Sul 等[27]的研究发现，酸杆菌群对

SOC 的变化最为敏感，通常在低碳基质数量和质量

的土壤中表现出最高的相对丰度。 

研究[11，13]表明，在山地森林或退耕还林生态系

统中土壤细菌群落的多样性通常随着土层深度增

加而降低，但在本研究中该现象仅在未造林土壤中

呈现显著降低的变化趋势（图 4b），这可能与各研

究区域造林前的土地利用方式、土壤质量及植被类

型[10，28]等因素有关。NMDS 分析表明，沙地造林显

著影响细菌群落的组成，而土壤细菌结构在 5 年和

8 年之间重叠较多（图 5a），这与在白垩草原中晚期

次生演替阶段的研究[29]类似，在林分发育较早阶段

微生物结构的变化相对较小。已有更多的研究证

据 [30]指出，在不同空间尺度和生态系统中，pH 与微

生物多样性和结构间的变化密切相关，这与本研究

的分析结果（图 6a）一致。在细菌生长最适 pH 范

围较窄的情况下，土壤 pH 的升高或降低会加剧细

菌间的相互作用，这可能改变物种生存竞争的结果，

主要表现为细菌群落组成和多样性发生变化[31]。进

一步分析发现，土壤细菌群落潜在的生态功能变化

与环境因子显著相关（图 6b）。在人工林恢复过程

中，植被的入驻为微生物提供了额外的碳源，由于

化学计量比的变化，微生物对氮素的需求增加，土

壤细菌潜在的固氮过程和反硝化过程总体呈现出增

强趋势，这主要是因为逐步增加的 SOC 为固氮和反

硝化微生物提供足够的电子受体[32]，并且 SOC 的矿

化过程创造了更有利于反硝化微生物生长的厌氧微

环境[33]，这可能也是造成土壤 AN 含量下降的原因

之一。同时，造林也降低了与碳循环相关的微生物

生态功能，导致土壤细菌对纤维素等碳源物质的分

解潜力下降，这可能是由于细菌对土壤条件改变的

逐步适应和其所需有效营养物质的低供应状态[34-35]

所致。此外，需要注意的是，FAPROTAX 仅是一种

预测工具，数据库可能仅限于包含具有确定功能的

可培养细菌类群的信息，因此需要更进一步地分析

来研究微生物功能的变化。 

4  结  论 

人工林恢复提高了土壤 SOC、TN 和 TP 含量，

但降低了 AN、AP 含量，且 TN 在土壤剖面中表现

出强烈的表聚性。引入樟子松提高了土壤细菌群落

ACE 指数，降低了 β 多样性。细菌群落结构及其潜

在生态功能变化与 SOC 和 pH 具有显著相关性。土

壤有效氮磷含量在造林后下降且在 15 年林分中未

能恢复至原有水平，地力呈现衰退趋势。因此，建

议可对樟子松人工林适当增加氮输入或干预凋落物

分解，以提升沙地人工林土壤质量及相关微生物功

能与多样性。 
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