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荒漠草原土壤原生生物群落对长期放牧的响应* 

岳  梅1，德海山1，叶  贺1，赵  宇1，尚星玲1，李  硕1，黄开春1，

红  梅1，2，3† 
（1. 内蒙古农业大学资源与环境学院，呼和浩特 010011；2. 内蒙古自治区土壤质量与养分资源重点实验室，呼和浩特 010018；3. 农业生

态安全与绿色发展自治区高等学校重点实验室，呼和浩特 010018） 

摘  要：放牧是内蒙古荒漠草原最主要、最简便、最经济的草地利用途径之一，是影响植物、生物和土壤环境变化的重要因

素。土壤原生生物在荒漠草原生态系统的物质循环和能量流动过程中起着重要作用，但原生生物群落对放牧强度变化如何响

应仍知之甚少。以短花针茅（Stipa breviflora）荒漠草原为对象，通过随机区组试验，设置对照（CK，Control）、轻度放牧

（LG，Light grazing）、中度放牧（MG，Moderate grazing）和重度放牧（HG，Heavy grazing）四个处理组，采用高通量测序

技术分析土壤原生生物群落的多样性和组成，并结合植被特征和土壤理化性质分析探究驱动土壤原生生物群落变化的关键环

境 因 子 。 研 究 结 果 表 明 ， 短 花 针 茅 （ Stipa breviflora ） 荒 漠 草 原 土 壤 原 生 生 物 群 落 主 要 由 未 分 类 - 真 核 生 物 门

（Unclassified_Eukaryota）、隐藻门（Cryptophyta）、绿藻类门（Chlorophyta）、节肢动物门（Arthropoda）、链形植物门（Streptophyta）

及 毛 霉 门 （ Mucoromycota ） 等 构 成 。 其 中 ， 优 势 类 群 （ 相 对 丰 度 占 总 丰 度 20% 及 以 上 ） 为 未 分 类 - 真 核 生 物 门

（Unclassified_ukaryota）、隐藻门（Cryptophyta），常见类群（相对丰度占总丰度 2%～20%）为绿藻类门（Chlorophyta）、节

肢动物门（Arthropoda）、链形植物门（Streptophyta）及毛霉门（Mucoromycota），稀有类群（相对丰度占总丰度 2%及以下）

为壶菌门（Chytridiomycota）、顶复亚门（Apicomplexa）、脊索动物门（Chordata）和担子菌门（Basidiomycota）等，其中优

势类群和常见类群对放牧强度变化较敏感。放牧强度改变了荒漠草原的植被特性、土壤理化性质和土壤原生生物群落多样性。

植被 Margalef 丰富度指数、Shannon-Wiener 多样性指数、Pielou 均匀度指数和生物量对原生生物群落的变化均敏感；而土壤

理化性质中总孔隙度、容重、有机质、全氮、全磷、有效磷、速效钾及 pH 是影响原生生物群落的关键环境因子。总之，放

牧通过改变植被特征和土壤环境因子进而影响土壤原生生物群落，证明了养分资源相对匮乏的生态系统中原生生物与环境因

子之间具有较强的连通性，同时明确了对荒漠草原放牧管理措施变化反应敏感的原生生物类群。 

关键词：荒漠草原；原生生物；群落组成；多样性；放牧；环境因子 
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Response of Soil Protist Communities to Long-term Grazing in Desert Steppe 
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Abstract: 【Objective】Grazing is one of the most important, simplest, and most economical ways of grassland utilization in the 

Inner Mongolia desert steppe. It is an important factor affecting plant, biological, and soil environmental changes. Soil protists 

play an important role in the material cycle and energy flow of desert steppe ecosystems, but little is known about how the protists 

respond to changes in grazing intensity. 【Method】A randomized block experiment was conducted in a Stipa breviflora desert 

steppe to analyze the diversity and composition of soil protist communities. Four treatments were set up: CK (Control), LG (Light 

grazing), MG (Moderate grazing), and HG (Heavy grazing). High-throughput sequencing technology was used to analyze the 

diversity and composition of soil protist communities. Combined with the analysis of vegetation characteristics and soil physical 

and chemical properties, the key environmental factors driving the change of soil’s protist biological community were explored. 

【Results】The results showed that the soil protist communities in the Stipa breviflora desert steppe were mainly composed of 

Unclassified-Eukaryotes, Cryptophyta, Chlorophyta, Arthropoda, Streptophyta and Mucoromycota. The dominant groups (relative 

abundance accounted for 20% or more of the total abundance) were Unclassified-Eukaryotes and Cryptophyta. The common 

groups (relative abundance accounted for 2%-20% of the total abundance) were Chlorophyta, Arthropoda, Streptophyta, and 

Mucoromycota. The rare groups (relative abundance accounted for 2% or less of the total abundance) were Chytridiomycota, 

Apicomplexa, Chordata, and Basidiomycetes. Among these, the dominant groups and common groups were more sensitive to the 

change in grazing intensity. Grazing intensity changed the vegetation characteristics, soil physical and chemical properties, and 

soil protist community diversity of desert steppe. The Margalef richness index, Shannon-Wiener diversity index, Pielou evenness 

index, and biomass of vegetation were sensitive to the changes in protist communities. The total porosity, bulk density, organic 

matter, total nitrogen, total phosphorus, available phosphorus, available potassium, and pH were the key soil factors affecting the 

protist community. 【Conclusion】In conclusion, grazing affects soil protist communities by changing vegetation characteristics 

and soil environmental factors. Our results prove that there is a strong connectivity between protist and environmental factors in 

ecosystems with relatively scarce nutrient resources and clarify the protist groups that are sensitive to changes in grazing 

management measures in desert steppe. 

Key words: Desert grassland; Protists; Community composition; Diversity; Grazing; Environmental factors 

草原生态系统是我国面积最大的陆地生态系

统 [1]，其中荒漠草原是主要草地类型之一，也是内

蒙古草原的重要组成部分，因其气候极端干旱，植

被种类贫乏、土壤贫瘠，属典型草原向荒漠过渡

区 [2]。而放牧是内蒙古荒漠草原既简便又经济的草

地利用途径之一[3]。放牧主要以动物践踏、啃食和

排泄物来损伤牧草、减少凋落物现存量，使植物群

落结构简单，低矮稀疏，从而影响草地生态系统的

结构和功能[4]。 

随着人类对生态环境和生物多样性的关注与保

护，放牧对生态系统的影响已经成为土壤生态学研

究的热潮[5–6]。放牧方式和放牧强度通过家畜的选择

性啃食，使植被群落中劣势植物增多，致使土壤有

机物质的分解速度降低[7]，使植物群落结构简单、

低矮稀疏[8]，间接影响土壤原生生物群落特征；另

一方面，直接通过家畜践踏损伤牧草，加快有机质

循环[9]，使凋落物现存量减少，土壤紧实度和容重

增加，土壤孔隙度、透水透气性降低[10]，进而限制

土壤原生生物的生存微环境，从而改变土壤原生生

物的种类、数量及生态功能。放牧可改变植物群落

组成、结构、生产力和物质循环[11]，尤其是在放牧

强度超出系统承载力时，草地生物群落发生反向演

替，引起土壤生物的协同响应[12]；而放牧导致生物

群落结构改变却是研究生物群落多样性的先决条

件 [11]。放牧对植物生物量的作用机制是多方面的；

不同环境限制下，对生物群落地下结构的影响也不

同[13]。土壤原生生物是陆地生态系统的重要组成部

分，也是构成地下微食物网的基础。研究发现，放

牧对土壤原生生物群落数量和结构有显著影响。其

中，过度放牧使纤毛虫和鞭毛虫数量显著减少，而
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变形虫丰度在中度放牧时达峰值[7，14]，表明其群落

结构的改变可以反映放牧效应。但植物和土壤原生

生物群落的协同变化是二者相互作用的结果，还是

它们对放牧的类似响应的结果，至今尚不明确。放

牧强度能改变该地区土壤环境因子，而这些环境因

子又会影响土壤原生生物生长繁殖[12，14]，故而对土

壤原生生物群落组成及多样性产生显著影响，这些

变化为评估草原生态系统的环境影响和制定合理的

放牧及资源利用策略提供重要的依据。 

土壤原生生物在土壤真核生物群落中占据很大

比例，作为微生物更高一级的食物链环节[9]，其种

类丰富、数量庞大，在陆地生态系统的物质循环和

能量转换中发挥着极其重要的作用[8]。土壤原生生

物群落通过提高土壤碳素转化和矿质营养的有效

化、降低植物根际环境中致病菌的丰度和毒性[15]或

与植物有益微生物协同作用来抑制病害发生[16]、降

解污染物含量[17]，从而介导生态系统服务的供应；

还可通过分泌植物激素调控农作物的生长[18]。Guo

等 [19]表明原生生物在激发植物性能中发挥重要作

用，可以将其作为微生物因子用于调控和指示植物

健康。同时，原生生物是微生物组中对环境变化较

敏感的种群[20]，具有监测土壤质量的潜力。然而，

由于原生生物群落的研究起步较晚，开展土壤原生

生物群落影响的相关研究十分必要。草原生态系统

地上过程对地下生物、生态系统功能和稳定性均有

决定性影响，而草原生态系统植被的时空变异规律

又会影响地下生物组成[11，21]。 

综上，放牧是影响植物、原生生物和土壤环境

变化的重要因素，其相互作用也十分复杂。尽管原

生生物在陆地生态系统中起着至关重要的作用，但

人们对放牧强度如何影响原生生物群落仍知之甚

少。因此，研究放牧对土壤原生生物的影响具有重

要的实际意义。短花针茅荒漠草原是我国温带荒漠

草原分布最集中、最具代表性的生态系统类型之

一 [22]，对全球变化反应较为敏感。在全球变化背景

下，通过模拟放牧试验，分析荒漠草原生态系统放

牧强度对土壤原生生物群落的影响，结合放牧强度

下荒漠草原植被特征和土壤理化性质分析探究土壤

原生生物群落变化的关键驱动因子，以期增进对原

生生物在土壤质量变化中的指示作用及其在微食物

网中重要性的了解，同时为维护生态系统稳定性，

以确保草原畜牧业的可持续发展，为草原生态系统

保护和生态恢复建设提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

试验地位于内蒙古农牧业科学院综合试验示范

中心乌兰察布市四子王基地（41°47′ N，111°53′ E，

海拔 1 450 m），为典型的中温带大陆性季风气候，

年平均气温 3～4 ℃，试验地点地形平坦，无地表

径流，土壤水分补给的唯一方式是降水。年降水量

250～280 mm，其中 6—9 月份约占年降水量的 70%

以上，蒸发量相当于年降水量的 7 倍～10 倍。土壤

类型为淡栗钙土，较为贫瘠；建群种为短花针茅

（Stipa breviflora）。 

1.2  试验设计 

试验自 2004 年开始，由西向东根据李博[23]退化

放牧草地分级方法，采用随机区组设计，设置对照

样地（CK，Control）、轻度放牧（LG，Light grazing）、

中度放牧（MG，Moderate grazing）、重度放牧（HG，

Heavy grazing）四个处理组，每个处理 3 次重复，

共 12 个小区。放牧强度分别为：0 sheep unit·hm–2·a–1

（CK）、0.46 sheep units·hm–2·a–1（LG）、0.91 sheep 

units·hm–2·a–1（MG）、1.46 sheep units·hm–2·a–1（HG）。

在地势相对平坦一致的约 50 hm2 天然草地，从 6 月

初开始放牧，11 月末结束放牧；每日早晨 6 点出牧，

傍晚 6 点归牧。放牧前样地概况基本一致；供试羊

为当地成年蒙古揭羊，每 3 年更换一次。 

1.3  研究方法 

土壤原生生物及土壤样品：于 2023 年 8 月中旬

用直径 3 cm 的土钻在各试验小区 0～10 cm 土层，

按南北方向以正反“S”字型分别采集 15 个点组成

一个混合土样，每个小区两份。一部分土样通过

2 mm 网筛对土壤样品进行筛分，除去杂草、作物根

系和碎石等杂质，用于土壤理化性质的测定；另一

部分迅速装入无菌封口袋，于-80 ℃冰盒保存并迅

速运至实验室处理，用于土壤原生生物的测定。 

原生生物物种多样性指数计算： 

ACE 丰 富 度 指 数 ： Sace=Sabund+Srare/Cace+F1/ 

Cace·γ2
ace，其中 Sabund 为高丰度（＞低丰度阈值）物

种数量，Srare 为低丰度（≤低丰度阈值）物种数量，

i 为第 i 个物种，F1 为只观测到一次的物种数目，Fi
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为 第 i 个 物 种 的 丰 度 ， Cace=1–F1/Nrare ， Nrare= 

abund
rare 1

  ii
N in ，

10

2 rare 1
ace

ace rare rare

( 1)
max 1,0

( )( 1)
 

  
  
 
 

 ii
i i FS

C N N
 

Chao1 丰富度指数：SChao1=Sobs+[n1（n1–1） /2

（n2+1）]，其中 SChao1 为估计的 OUT 数，Sobs 为观测

到的 OUT 数，n1 为只有一条序列的 OUT 数目，n2

为只有两条序列的 OUT 数目 

Simpson 均匀度指数（S），公式为 S=1-∑Pi
2，

其中 Pi 为第 i 个物种的相对丰度。 

植被特征指标：于 2023 年 8 月中旬在各小区内

随机选择 2 个 1 m×1 m 样方，取样方内所有地上部

分的植物和地下部分的根系，对植物进行物种分类，

记录物种丰度（个体数），并在 65 ℃下干燥 48 h，

测量每个样地的地上、地下生物量。根据 Margalef

丰富度指数（M）计算植物的丰富度值，公式为 M=

（S-1）/LnN，其中 S 为个体数，N 为观测到的物种

总数；Shannon-Wiener 多样性指数（H’）计算植物

的多样性值，公式为 H’=-Σ（Pi）（LnPi），其中 Pi

为第 i 个分类单元中个体所占比例；计算植物的

Pielou 均匀度指数（E），公式为 E= H’/LnS。 

1.4  测定方法 

土壤原生生物：高通量测序（NGS），即使用

TGuide S96 Magnetic Soil/Stool DNA Kit（天根生化

科技（北京）有限公司，型号：DP812）试剂盒进

行土壤原生生物总 DNA 的提取，提取步骤参照试剂

盒操作说明书。以上游引物 TAReuk454FWD1（5'-C 

CAGCA（G/C）C（C/T）GCGGTAATTCC-3'）和下

游 引 物 TAReukREV3 （ 5'-ACTTTCGTTCTTGAT

（C/T）（A/G）A-3'）对 18S rDNA 进行 PCR 扩增，

扩增后 PCR 产物的完整性使用浓度 1.8%的琼脂糖

进行电泳检测，并使用 NanoDrop 2000（Thermo 

Scientific， USA） 测定 DNA 浓度 和纯 度 。使 用

OMEGA DNA 纯化试剂盒对 PCR 扩增子进行纯化，

并经 ImageJ 软件定量后，按照质量比 1︰1 进行混

样，在 Illumina NovaSeq 6000 平台进行测序，扩增

子测序交由北京百迈客生物科技有限公司完成。对

原始数据进行拼接（FLASH，version 1.2.11），将拼

接得到的序列进行质量过滤（Trimmomatic，version 

0.33）并去除嵌合体（UCHIME，version 8.1），得

到高质量的 Tags 序列，在相似性 97%的水平上对序

列进行聚类（USEARCH，version 10.0），以测序所

有序列数的 0.005%作为阈值过滤 OTU。原始测序数

据已提交至美国国家生物技术信息中心（National 

Center for Biotechnology Information，NCBI）数据

库，公开序列号为 PRJNA1091410。 

土壤理化性质：土壤容重（环刀法）、土壤紧实

度（TJSD-750-Ⅱ紧实度仪）、土壤总孔隙度（体积

换算法）、土壤温度（地温计）、土壤 pH（电位法，

多参数分析仪 DZS-706F-A 型（水：土=5：1））、土

壤含水量（烘干法）、土壤有机质（重铬酸钾氧化—

外加热法）、土壤全氮（半微量凯氏定氮法）、土壤

全磷（NaOH 熔融—钼锑抗比色法）、土壤有效磷

（0.05 mol·L–1 NaHCO3 法）、土壤速效钾（NH4OAc

浸提—火焰光度法），具体参考《土壤农化分析》[24]

进行测定。 

1.5  数据处理与分析 

采用 Microsoft Excel 2016、SPSS statistics 20.0

进行数据统计分析，并使用 Origin 2021 软件进行图

形处理。对各项指标进行单因素方差分析（One-way 

ANOVA），并进行 Duncan 显著性差异检验，P 值设

置为 0.05。皮尔森（Pearson）相关分析采用 SPSS 20.0

进行。利用基于 Bray-Curtis 相似度矩阵的主成分分

析（PCA）评价不同处理间土壤原生生物群落结构

相异性。采用相关性图（Correlation plot）确定驱动

土壤原生生物群落组成变化的关键驱动因子。所有

数据采用 Origin 2021 进行可视化处理。 

2  结  果 

2.1  土壤原生生物群落组成 

本研究通过高通量测序技术，共获得 10 763 条

有效序列。经对比，共得到 10 577 个 OTUs，隶属

于 21 个门 51 个纲 70 个目 83 个科 90 个属 96 个种。

图 1 显示，土壤原生生物群落在门水平上物种组成

相 对 丰 度 较 高 的 群 落 分 别 为 未 分 类 -真 核 生 物 门

（ Unclassified_Eukaryota ， 22% ～ 25% ）、 隐 藻 门

（Cryptophyta，20%～21%）、绿藻类门（Chlorophyta，

13%～14%）、节肢动物门（Arthropoda，0%～11%）、

链 形 植 物 门 （ Streptophyta， 7%～12%）、 毛 霉 门

（Mucoromycota，3%～4%），占总丰度 75% 以上；

其余物种占比均较小，总占比约 13%～25%。随着

放牧强度的增加，未分类-真核生物门（Unclassified_ 
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Eukaryota）相对丰度逐渐降低，隐藻门（Cryptophyta）、

绿藻类门（Chlorophyta）和节肢动物门（Arthropoda）

相对丰度均无显著变化，链形植物门（Streptophyta）

和丝足虫门（Cercozoa）相对丰度呈先降低后升高

的趋势，线虫门（Nematoda）相对丰度呈先增加后

降低的趋势。 

 

图 1  土壤原生生物群落门水平相对丰度 

Fig. 1  Relative abundance of soil protist community at the phylum level 

2.2  土壤原生生物群落 Alpha 多样性 

土壤原生生物 ACE 丰富度指数、Chao1 丰富度

指数、Shannon-Wiener 多样性指数随放牧强度的增

加而显著降低（P＜0.05），且中度和重度放牧处理

间没有显著差异（P＞0.05）；而 Simpson 均匀度指

数没有显著差异（P＞0.05）（图 2）。 

2.3  土壤原生生物群落 Beta 多样性 

采用主成分分析方法对各处理土壤原生生物在

OTU 水平上进行分析，评估原生生物群落间的差

异。如图 3 所示，横轴所代表的主成分 1（PC1）解

释了 10.87%的原生生物组分，纵轴所代表的主成分

2（PC2）解释了 8.68%的原生生物组分。在 PC1 横

轴方向，CK、LG、MG 和 HG 分布较为集中，说明

各处理原生生物群落结构基本相同。在 PC2 纵轴方

向，LG 和 MG 处理主要位于负半轴且与 CK 和 HG

处理距离较远，表明轻度和中度放牧后土壤原生生

物群落结构发生了一定程度的改变；其中，LG 和

MG 处理样品间距离较近，反映其原生生物群落结

构比较相似。 

2.4  植被特征对放牧强度的响应 

短花针茅荒漠草原植被群落 Margalef 丰富度

指数随放牧强度增加而显著增加（P＜0.05）；随放

牧强度的增加，Shannon-Wiener 多样性指数和 Pielou

均匀度指数均逐渐减少；地上生物量随放牧强度的

增加而显著减少，其变化具体表现为 CK＞LG＞

MG=HG（P＜0.05）；地下生物量随放牧强度的增加

而逐渐减少，重度放牧条件下最低（图 4）。 

2.5  土壤理化性质对放牧强度的响应 

如表 1 所示，随放牧强度的增加，土壤容重逐

渐增加，而土壤总孔隙度逐渐减少，但处理间均没

有显著差异（P＞0.05）；相比于对照，重度放牧区

土壤紧实度显著增加（P＜0.05）。同时，放牧强度

对土壤化学性质产生了一定的影响。放牧强度对土

壤含水量、温度影响不大。与对照相比，土壤有机

质随放牧强度的增加呈先增加后下降趋势，表现为

CK＜LG=MG=HG（P＜0.05）；土壤全氮含量表现

为 LG＞MG=HG=CK（P＜0.05）；土壤全磷随放牧

强度的增加呈先增加后降低趋势，且相比于 CK，差

异较为明显（P＜0.05）；土壤有效磷含量表现为 CK

＞LG=HG=MG（P＜0.05）；与 CK 相比，土壤速效

钾含量显著降低（P＜0.05）；与对照相比，土壤 pH

显著增加（P＜0.05）。 

2.6  土壤原生生物群落与植被和土壤特性的相关性 

选取各处理门水平相对丰度前 10 的原生生物 
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注：小写字母表示四个处理之间的差异（P＜0.05）。下同。Note：Lowercase letters indicate the difference between the four treatments

（P < 0.05）. The same below. 

 
图 2  不同处理土壤原生生物群落 Alpha 多样性 

Fig. 2  Alpha diversity of soil protist communities under different treatments 

 

图 3  土壤原生生物 OTU 水平主成分分析 

Fig. 3  PCA analysis of soil protists at the OTU level 

门类及其多样性指数与 5 种植被特征指标和 11 种土

壤 特 征 指 标 进 行 分 析 （ 图 5 ）。 节 肢 动 物 门

（Arthropoda）、隐真菌门（Cryptomycota）与植被多 

样性指数、均匀度指数呈显著负相关（P＜0.05）。

丝足虫门（Cercozoa）与植被多样性指数呈显著正

相关（P＜0.05），与速效钾、有效磷呈极显著正相

关（P＜0.01 和 P＜0.001），但与全氮呈极显著负相

关（P＜0.01）。绿藻类门（Chlorophyta）与植被多

样性指数呈显著负相关（P＜0.05），与植被均匀度

指 数 呈 极 显 著 负 相 关 （ P ＜ 0 . 01 ）。 大 核 内 菌 门

（Intramacronucleata）与全磷、总孔隙度呈显著正相

关（P＜0.05），与容重呈显著负相关（P＜0.05）。

毛霉门（Mucoromycota）与植被多样性指数、地上

生物量呈显著正相关（P＜0.05），与植被均匀度指

数、有效磷、速效钾呈极显著正相关（P＜0.01 和 P

＜0.001），与植被 Margalef 丰富度指数、pH 呈显著

或极显著负相关（P＜0.05 和 P＜0.01）。未分类-真

核生物门（Unclassified_Eukaryota）与速效钾呈显

著正相关（P＜0.05），与地下生物量、有效磷呈极

显著正相关（P＜0.01 和 P＜0.001）。此外，原生生 
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图 4  植被特征指标 

Fig. 4  Vegetation characteristic index 

表 1  放牧强度对土壤理化性质的影响 

Table 1  Effects of grazing intensity on soil physical and chemical properties 

处理

Treatment 

含水量 

Soil 

moisture/

% 

容重 

Bulk 

density/ 

（kg·m–3） 

土壤总孔

隙度 

Soil total 

porosity/

% 

土壤紧实度

Soil 

compaction/

Pa 

温度 

Temperatur

e/℃ 

有机质 

Organic 

matter/ 

（g·kg–1）

全氮 

Total 

nitrogen/

（g·kg–1）

全磷 

Total 

phosphorus/

（g·kg–1）

有效磷 

Available 

phosphorus/

（mg·kg–1）

速效钾 

Available 

potassium/

（mg·kg–1）

pH 

CK 
4.04± 

0.00a 

1.26± 

0.04a 

0.52± 

0.02a 

6.67± 

0.65b 

27.62± 

0.40a 

23.63± 

0.43b 

1.60±

0.02b

0.31± 

0.01a 

6.07± 

0.31a 

251.19± 

20.68a 

8.54±

0.09b

LG 
4.40± 

0.00a 

1.31± 

0.05a 

0.52± 

0.02a 

7.57± 

0.08ab 

27.83± 

0.32a 

25.82± 

0.51a 

1.87±

0.08a

0.27± 

0.01bc 

4.89± 

0.33b 

170.83± 

5.38b 

8.78±

0.02a

MG 
4.95± 

0.00a 

1.33± 

0.04a 

0.50± 

0.01a 

7.72± 

0.15ab 

27.60± 

0.24a 

25.70± 

0.77a 

1.73±

0.03b

0.28± 

0.01b 

4.62± 

0.24b 

163.40± 

4.18b 

8.78±

0.03a

HG 
4.63± 

0.00a 

1.37± 

0.02a 

0.48± 

0.01a 

7.88± 

0.16a 

27.92± 

0.35a 

25.48± 

0.42a 

1.63±

0.02b

0.25± 

0.01c 

4.86± 

0.30b 

135.71± 

7.13b 

8.80±

0.02a

注：表中数值为平均值±标准误（n=6）；同列不同小写字母表示处理间差异显著（P＜0.05）。Note：The values in the table were mean 

± standard error（n = 6）；Different lowercase letters in the same column indicate significant differences between treatments（P < 0.05）.  

 
物丰富度指数与植被均匀度指数呈显著正相关（P

＜0.05），与植被多样性指数、速效钾、有效磷呈极

显著正相关（P＜0.01 和 P＜0.001），与全氮、有机

质、pH 呈显著负相关（P＜0.05）。原生生物均匀度

指数与速效钾、有效磷呈极显著正相关（P＜0.01

和 P＜0.001），与全氮呈显著负相关（P＜0.05）。原

生生物多样性指数与植被多样性指数、速效钾、有

效磷呈显著或极显著正相关（P＜0.05 和 P＜0.001）， 
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注：Margalef：丰富度指数；Shannon-Wiener：多样性指数；Pielou：均匀度指数；AGB：地上生物量；BGB：地下生物量；SM：

土壤含水量；BD：容重；STP：土壤总孔隙度；SC：土壤紧实度；T：温度；SOM：土壤有机质；TN：全氮；TP：全磷；AP：有效

磷；AK：速效钾。Note：Margalef：Richness index；Shannon-Wiener：Diversity index；Pielou：Evenness index；AGB：Above-ground 

biomass；BGB：Below-ground biomass；SM：Soil moisture；BD：Bulk density；STP：Soil total porosity；SC：Soil compactness；T：

Temperature；SOM：Soil organic matter；TN：Total nitrogen；TP：Total phosphorus；AP：Available phosphorus；AK：Available potassium. 

 
图 5  土壤原生生物与植被和土壤特征的相关性 

Fig. 5  Correlation analysis between soil protists and vegetation and soil characteristics 

与有机质、全氮呈显著负相关（P＜0.05）。 

3  讨  论 

放牧是荒漠草原的主要利用方式，通过改变土

壤养分状况进而影响土壤原生生物群落。原生生物

作为环境变化的指示生物对放牧强度尤为敏感。本

研究各放牧处理的土壤原生生物群落优势类群为未

分类-真核生物门（Unclassified_Eukaryota）、隐藻门

（Cryptophyta）、绿藻类门（Chlorophyta）、节肢动物

门（Arthropoda）、链形植物门（Streptophyta）。但

其相对丰度受放牧强度的影响各有不同（图 1），说

明不同放牧强度形成的异质土壤环境塑造了不同的

原生生物群落。本研究中，中度放牧和重度放牧降

低了土壤原生生物丰富度指数和多样性指数（图 2），

说明对原生生物产生了负面影响。而在轻度放牧条

件下原生生物群落 Alpha 多样性相对较高（图 2），

表明轻度放牧形成了有利于原生生物的栖息环境。

除此之外，轻度和中度放牧后土壤原生生物群落结

构发生了一定程度的改变，这足以证明土壤环境在

朝着有利于土壤原生生物的方向发展。 

短花针茅荒漠草原植被群落物种丰富度随放牧

强度增加而增加，这可能是由家畜的选择性啃食导

致的，且放牧引起的丰富度变化主要是由于地理位

置的生产力差异，与物种的分化程度无关[25]。多样

性指数和均匀度指数随放牧强度的增加呈下降趋
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势，说明家畜的大量啃食与践踏改变了植物的定植

和灭绝速度。生物量作为植物生长的重要指标，对

放牧的响应非常敏感。本研究发现，放牧可显著降

低荒漠草原植被生物量，这是由家畜活动使植物枝

条呈匍匐状生长，植被蓄积量下降所造成的[26]；此

外，高大植物易被采食，牲畜的啃食使地表裸露面

积增加[27]，因此植被高度、盖度、密度均下降，地

上生物量势必下降。通常认为，随着放牧压力的增

加，牲畜对土壤的压实作用日益明显，导致土壤容

重逐渐增加，主要是由于土壤容重的增加具有累积

效应，这与本研究得出的结果一致。随放牧强度的

增加，动物践踏加剧，导致土壤孔隙分布改变，进

而使总孔隙减少[28]。本研究中，不同放牧强度土壤

有机质含量呈先增加后下降趋势，主要原因可能是

由于随着放牧年限的增加，植被覆盖率减少，地下

生物量和凋落物也随之减少[29]。而地下生物量和凋

落物作为主要的碳源输入[30]，从而造成土壤有机质

含量减少。这表明，试验样地的生态环境较为脆弱、

生态系统承载力低[31]，放牧破坏了土壤释放以及固

碳的平衡；也可能是由于草地类型不同，所以草地

对放牧强度的响应也不相同[32]，故土壤有机质含量

会随放牧强度的增高而降低。放牧强度增加，土壤

全氮呈先升高后降低的状态，表明放牧可促进土壤

微生物活性，氮循环加快、减少全氮含量[33]。土壤

全磷作为限制陆地生态系统生产力的主要因素之

一 [34]，主要来源为枯落物分解[35]。随放牧强度的增

加，土壤全磷含量显著下降，蔡育蓉[36]的研究也证

实了这一结果。有研究表明，放牧强度显著影响有

效磷含量[37]，这是由于有效磷在土壤水分的移动下

迅速转移，当表层土壤有效磷含量降低时，土壤下

层养分会移动到表层土壤，导致地上植物被家畜采

食后进行补偿性生长，增加了对有效磷的需要。而

本研究与此不符，原因可能是由于在野外进行采样

时，气候无显著变化所导致的。土壤 pH 是对地上

植被群落组成的重要影响因素之一[38]，其在放牧地

的影响因素可能出现在家畜排泄物输入、微生物生

物量及活性等方面。土壤 pH 对放牧的响应因草地

类型和家畜结构而异[39]。本研究中，土壤 pH 在放

牧处理中变化不显著，这说明在一定的放牧条件下，

土壤的缓冲性使 pH 在总体上保持稳定或存在滞后

性，此结果也与迟亦成[39]、杨青等[40]的结果一致。 

土壤原生生物的生长与繁殖依赖于植物栖息地

和基质，植物多样性影响局部气候和土壤微环境[41]，

并通过凋落物或根系分泌物影响土壤微环境中的养

分。植被多样性和生物量显著影响原生生物群落的

组成和相对丰度[42–43]。同时，还通过生物量和土壤

理化因子来间接促进原生生物群落多样性。原生生

物与植物关系非常密切，植物和植被类型可以通过

不同的方式影响土壤原生生物群落[41]，包括凋落物

或根系分泌物的质量差异、小气候的变化等。有研

究表明，植物多样性越高，变形虫原生生物的丰度

越高[44]，在植被演替过程中，随着时间的推移，寄

主变形虫物种丰富度同步增加[45]。这证实了本研究

得出的结论，即植被丰富度、多样性、均匀度和生

物量是原生生物群落组成和结构变化的主要驱动因

子。而土壤理化性质中总孔隙度、容重、有机质、

全氮、全磷、有效磷、速效钾及 pH 是影响原生生

物群落的关键环境因子。在一定范围内，土壤有机

质和总磷含量增加，促进原生生物的多样性和丰度

提升[45]。土壤有机碳含量与原生生物功能多样性正

相关，高有机碳含量对维持原生生物高功能多样性

至关重要[46]。而本研究结果显示，原生生物与有机

质呈负相关，这与前人研究不符[47] ，可能是由于放

牧破坏了固碳的平衡，有机质含量未达到促进原生

生物多样性的范围。土壤氮素对原生生物的影响较

为复杂。随土壤全氮含量的增加，纤毛虫、变形虫

和藻类的多样性与丰度逐渐增加。然而，本研究表

明，原生生物与全氮呈负相关，这归因于原生生物

群落的复杂性和土壤的空间异质性和性质差异，因

此，原生生物对养分变化的响应不一致。土壤 pH

作为土壤中微生物生命活动的关键指标，会显著影

响原生生物生命活动所需底物的化学形态、浓度和

可利用性[48]，进而影响原生生物群落的分布、密度、

物种组成以及多样性等[49]。在一定范围内，土壤 pH

的降低导致多数原生生物的丰度下降[50]。然而，在

全球范围内，土壤 pH 对土壤原生生物群落的丰度

和多样性的影响相对较小[51]，与细菌群落主要受 pH

影响不同[52]，这可能与其宽泛的 pH 适应范围有关。

本研究发现，原生生物多样性与土壤环境之间具有

显著的相关性，这与现有的许多文献一致[53–54]。然

而，土壤性质对土壤原生生物的影响并不具有普遍

性。Seppey 等[55]报道了原生生物群落可能对地形和

气候因子较土壤性质更敏感。不同的调查尺度可能

导致不同的研究结论。本研究仅在局域尺度上证明
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了土壤属性对土壤原生生物多样性和组成的驱动

作用。  

总体而言，土壤原生生物群落结构的变化并不

明显，且 CK 与各放牧处理未形成鲜明的界线，可

能是所设定的放牧强度尚未达到分化原生生物群落

结构的环境，也许在未来更长时间的重度利用影响

下才能表现出明显差异。放牧通过改变环境因子进

而影响原生生物的种类及丰度，从而塑造了带有荒

漠草原地域性特征的原生生物群落。此外，未来应

该从环境适应性和营养级关系来探索原生生物在土

壤-植物系统中的关键作用。 

4  结  论 

放牧对土壤原生生物群落发展存在阈值效应，

轻度放牧能够维持荒漠草原土壤肥力，增强土壤原

生生物多样性并导致群落更具结构性，有利于土壤

养分的周转和能量的流动，能够改变过度放牧所致

的原生生物群落多样性降低的不利影响，而这归因

于放牧通过改变植被特征和土壤环境因子，在环境

因子的共同作用下进而影响土壤原生生物群落。总

之，未来研究应结合土壤微生物群落，分析长期放

牧下食物来源与土壤原生生物群落结构的关系，以

深入解析原生生物群落变化及其在土壤微食物网营

养级关系中的关键作用，并通过调整放牧管理制度

加强对有益土壤原生生物功能群的利用以促进植物

健康和草原生态系统的可持续发展。 
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