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摘  要：土壤微生物是探究生态系统植被生产力和生物地球化学循环的基础。然而，针对干旱沙区人工植被建立后不同建植

年代、植物种、微生境指示碳、氮、磷循环的土壤微生物功能群的研究较少。以腾格里沙漠东南缘沙坡头区不同年代建植的

柠条（Caragana korshinskii）和油蒿（Artemisia ordosica）土壤为研究对象，用稀释平板分离培养法研究了指示土壤碳、氮、

磷循环微生物功能群数量的时空变化规律及与土壤理化性质间的关系。结果表明：（1）随固沙年限增加，微生物功能群数量

显著增加，且表层（0～5 cm）土壤微生物数量高于亚表层（5～10 和 10～20 cm）；（2）土壤微生物功能群数量呈现明显的

季节变化特征。纤维素分解菌呈“V”型分布，表现为春季低夏季高；氨化和硝化细菌从冬、春、夏到秋季均表现为逐渐上

升的趋势；溶磷菌数量则是从冬季、秋季到春夏季依次递减；（3）柠条与油蒿样地中纤维素分解菌和溶磷菌数量均表现为

1990 年高于 2010 年，而油蒿地则相反；（4）全氮和有效磷对微生物功能群数量影响极显著。可见，荒漠生态系统中土壤氮、

磷元素含量较碳元素含量对微生物功能群数量限制更大，上述结果为更好地理解干旱沙区人工植被演替过程中微生物与土壤

相互作用奠定了基础。 
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Abstract: 【Objective】 Soil microorganisms are important regulator of nutrient cycles during plant growth. The species, quantity, 

and spatial distribution reflect the characteristics and transformation law of habitat soil. There constitute an important index to 
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evaluate soil development status and vegetation succession. In the revegetation areas of arid deserts, most existing studies 

described the overall restoration, structure and function of soil microorganisms after sand-fixing revegetation construction. 

However, there are few studies on soil microbial functional groups that indicate the carbon, nitrogen and phosphorus cycles. Thus, 

this study, looks at soil microorganisms in the revegetation areas replanted in different years in the southeast edge of Tengger 

Desert. We explored the spatial distribution, seasonal changes, and the effects of different restoration years, plant species, 

microhabitat and physiochemical properties on the number of soil microorganisms. 【Method】Soil composites 0–5, 5–10, and 

10–20 cm layers were collectd in January, April, July and Octerber in 2017 under shrubs and between shrubs at Artemisia 

ordosica and Caragana korshinskii plots established in 1990 and replanted in 2010. The numbers of cellulolytic bacteria, 

ammonifying bacteria, nitrifying bacteria and phosphorus solubilizing bacteria were determined by dilution culture counting 

method. Three-factor analysis of variance was used to compare the differences of soil microbial functional groups, microhabitat 

and soil layer (fixed factors) and sampling time (repeated factor). The redundancy analysis and best fitting were used to explore 

the relationships between soil physicochemical properties and microorganisms. 【Result】 The results showed that: (1) with an 

increase in sand fixation age, the number of microbial functional groups increased significantly, and the number in soil surface 

layer (0–5 cm) was higher than those of deep layers (5–10 and 10–20 cm); (2) the number of microbial functional groups in soil 

carbon, nitrogen and phosphorus cycles showed obvious seasonal variations. For example, the number of cellulolytic bacteria 

distributed in “V” shape was high in summer but low in springwhile ammonifying and nitrifying bacteria showed a trend of slow 

increase from winter, spring, summer to autumn. Additionally, the number of phosphorus solubilizing bacteria decreased from 

winter to autumn to spring and summer; (3) the numbers of cellulolytic bacteria and phosphorus solubilizing bacteria in C. 

korshinskii and A. ordosica plots were higher in 1990 than in 2010 while the numbers of ammonifying and nitrifying bacteria in A. 

ordosica plot were higher in 2010 than in 1990; (4) total nitrogen and available phosphorus had significant effects on the number 

of microbial functional groups. 【Conclusion】 This study showed that important microbial functional groups involved soil carbon, 

nitrogen, and phosphorus cycles are mainly affected by planting time, microhabitat, and soil layer of sand-fixing revegetation, 

while short-term fluctuation is controlled by seasons. In the early stages of revegetation, A. ordosica promoted recovery of 

nitrogen-circulating microorganisms, while, C. korshinskii was more favorable to the recovery of carbon-circulating 

microorganisms in the late stage . Besides, total nitrogen and available phosphorus contents were the key factors determining the 

numbers of soil microbial functional groups. Presumably, plant growth and soil microbial reproduction in the late stage of 

sand-fixing revegetation succession may be mainly restricted by nitrogen. The results of this study provied a foundation for a 

better understanding of the interaction between microorganisms and soil characteristics in revegetation restoration, and strengthen 

our understanding of soil carbon, nitrogen and phosphorus cycles in arid deserts. 

Key words: Artemisia ordosica; Caragana korshinskii; Microhabitat; Microbial functional group; Seasonal variations; Spatial 

distribution 

土壤微生物是植物生长过程中养分循环的重要

调控者，其种类、数量及空间分布直接或间接反映

了生境土壤的特征及转化规律，是评估土壤发育状

况和植被演替的重要指标[1]。土壤微生物根据功能

可划分为不同的类群。依据在碳、氮、磷循环过程

中的作用，土壤微生物可划分为纤维素分解菌、产

甲烷菌、甲烷氧化菌，氨化细菌、硝化细菌、反硝

化细菌、固氮菌、溶磷菌等生理类群[2]。植被恢复

过程与土壤微生物功能群落密切相关，不同功能群

在养分循环中生物学功能各异[3]。纤维素是植物组

织的主要成分，是一种非常稳定的化合物。土壤中

植物残体的分解主要由纤维素分解菌完成，如噬纤

维素菌属镰状纤维菌属、包子杆菌、产甲烷纤维芽

孢杆菌等，均为分解纤维素能力很强的微生物。它

们是碳元素循环中最主要的一类微生物类群，也是

自然界生态系统中大气碳元素循环的重要基础。氨

化细菌能使得动植物残体中的蛋白质氨化，这类细

菌具有蛋白酶和肽酶，能够水解蛋白质为氨基酸和

氨，如枯草芽孢杆菌等。氨化作用产生的铵盐本身

已适用于作为绿色植物的养料，但绿色植物更适合
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的养料是硝酸盐，因此，氨化细菌和硝化细菌类群

在土壤氮元素循环中发挥重要作用。而芽孢杆菌中

的蜡质芽孢杆菌等溶磷菌微生物使土壤中难以被植

物吸收利用的磷转变为可被利用的磷酸盐[4]。因此，

对土壤微生物以功能为单位进行研究，可更好地掌

握生物地球化学循环及生态系统的演替规律，特别

是对退化生态系统的恢复及提高其生物学功能均有

重要的理论和实践意义[5]。 

环境变化直接或间接地影响土壤微生物群落结

构和多样性，进而对整个生态系统产生影响。大量

研究表明，土壤类型[6]、土壤理化性质[7-8]（水分、

温度、pH 和碳氮磷元素含量等）、植被类型及物种

多样性等是影响土壤微生物功能群的重要因素[9]，

而在干旱区土壤微生物对上述因素的变化更加敏

感。此外，植被恢复年限、植物种、生物土壤结皮

（BSC）、季节变化等均被证实能显著影响干旱沙区

土壤微生物数量[10-11]。已有的研究[11-12]大多从固沙

植被建植后土壤微生物整体的恢复情况及结构和功

能等方面进行描述。然而，针对不同年代（老固沙

区和新固沙区）、植物种（先锋种和稳定种）及微生

境（灌丛下和灌丛间），以指示碳、氮、磷元素循环

中承担的微生物功能为目标，探索土壤微生物时空

变化规律的研究甚少。固沙植被建立后，一方面，

物种多样性增加，植物的凋落物及根系分泌物向土

壤中输入有机质，能够为微生物的生长和代谢提供

基质[13]。另一方面，随着植被恢复年限增加，BSC

的繁衍和拓殖，流动沙丘逐渐被固定，植被的建立

减少太阳辐射，有效降低地表温度并减少土壤水分

蒸发，改善土壤水热状况[14]。那么，不同的恢复年

限、植物种及微生境对土壤微生物数量的空间分布、

季节变化以及与土壤理化性质的关系是本研究关心

的科学问题。基于此，本研究以腾格里沙漠东南缘

沙坡头地区不同年代建植的固沙植被区土壤微生物

为对象，采用传统培养法研究微生物功能群，是由

于该方法在分离具有一定功能的微生物时非常有

效，可获得具有特定功能的微生物种类。虽然可培

养的微生物种类有限，但可分离培养的才是人类可

利用的微生物，也是该方法在国内外相关研究中被

长久应用的原因之一[5]。此外，传统培养法同目前

的微生物研究新技术相比，如功能基因芯片虽然能

够获得更多的微生物多样性和功能群的基因数据，

但它们不一定在环境中表达，这是上述新技术的不

足之处。本文比较了沙区植被恢复过程中不同土壤

微生物功能群的时空动态，分析了不同因素（建植

年代、微生境、土层和采样时间）对微生物功能群

数量的影响，最后，讨论了土壤理化性质与微生物

数量的关系。旨在揭示土壤微生物功能群对环境变

化的响应机制。研究结果期望为干旱沙区荒漠化防

治和沙化土地恢复实践提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

研究区位于腾格里沙漠东南缘宁夏回族自治区

中卫市境内的中国科学院沙坡头沙漠研究试验站

（37°32′N，105°02′E）。沙坡头站自 1956 年至 2010

年于不同年代建立的人工固沙植被演替序列为开展

沙区恢复生态学的研究提供了理想的试验平台。该区

处于草原化荒漠与荒漠化草原过渡带，气候干旱多

风，平均海拔 1 300 m，年均气温 9.6℃，年均降水量

180 mm 左右，2017 年降水总量为 186.4 mm，主要

集中在 5—9 月（图 1），年蒸发量 3 000 mm，土壤基

质为稀疏贫瘠的风沙土。以油蒿（Artemisia ordosica）

和柠条（Caragana korshinskii）为主的固沙植被建立

后，有利于大量物种的繁殖和定居，使原有的流沙演

变成一个复杂的人工-天然复合的荒漠生态系统。 

 

图 1  2017 年 1—12 月空气温度和降雨量的日变化 

Fig. 1  Daily air temperatures and precipitations from January to 
December 2017 

1.2  土壤样品采集 

为探究不同恢复年限、不同微生境下的微生物
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动态特征，分别在沙坡头站 2010 年和 1990 年建植

的固沙植被区设置样地，在每个样地内选择长势较

好、植株大小均匀的柠条和油蒿各 3 株作为重复，

植株间隔 5 m。然后分别在柠条和油蒿灌丛下、灌

丛间设置 1 m×1 m 的样方各 3 个，对每个样方进行

编号标记，共 24 个样方（2 个年代×2 种植物×2

种微生境×3 次重复）。样方中的草本植物主要有雾

冰藜（Bassia dasyphylla）、小画眉草（Eragrostis 

poaeoides）、虫实（Corispermum macrocarpum）、刺

沙蓬（Salsola ruthenica）、虎尾草（Chlorisvirgata）、

沙米（Agriophyllum squarrosum）。沙面形成了 BSC，

指示土壤碳、氮、磷元素循环为主的微生物得到了

较好的发育。 

土壤样品于 2017 年 1 月 15 日、4 月 15 日、7

月 15 日、10 月 15 日分四次进行取样。采样时，在

样方中按 3 个方向 120°夹角分 3 层（0～5、5～10

和 10～20 cm）用土钻采集土样，然后将 3 个点各

土层样品进行混合形成一个复合样品。新鲜土样除

去草屑、石头和植物凋落物，过 2 mm 网筛。所有

的土样被分成两部分，一部分分析土壤微生物群落，

另一部分分析土壤有机碳（SOC）、全碳（TC）、全

氮（TN）、全磷（TP）、碱解氮（AN、 4NH -N 与 3NO -N-

之和）、有效磷（AP）、pH 和电导率（EC）。 

1.3  土壤微生物功能群的测定方法 

本研究区固沙植被柠条和油蒿样地中的 BSC

发育较好且具有生物固氮作用，沙区土壤偏碱性，

低含水量有利于氨化和硝化作用而不利于反硝化

作用 [15]。鉴于以上特点，在传统培养法研究土壤微

生物中，本研究选择纤维素分解菌、氨化细菌和硝

化细菌、溶磷菌分别作为指示碳、氮和磷元素循环

的微生物功能群。采用稀释培养计数法测定不同微

生物功能群数量，通过各种微生物的生理生化特征

及外观形态等进行鉴定。其中，纤维素分解菌使用

羧甲基纤维素钠培养基，氨化细菌使用蛋白胨培养

基，硝化细菌使用改良的斯蒂芬逊培养基，溶磷菌

使用溶磷菌活化培养基[4]。以纤维素分解菌为例，

具 体 实 验 步 骤 如 下 ： 接 种 0.05 mL 稀 释 度 为

10–1 g·mL–1、10–2 g·mL–1、10–3 g·mL–1 的土壤悬浊液

至冷凝的培养基上，用玻璃涂布棒均匀涂抹于培养

基表面。30 ℃倒置恒温培养 14 d。分别计算黏液菌、

弧菌、真菌和放线菌的数目。最后换算成每克干土

中微生物数量。 

1.4  土壤理化性质测定 

TC 采用总有机碳分析仪（Multi N/C 2100，德

国）测定，SOC 采用总有机碳分析仪（vario TOC，

Elementar，德国）测定，TN 采用浓 H2SO4 消煮—

半自动凯氏定氮仪法测定， 4NH -N 采用 KCl 浸提—

蒸馏法测定， 3NO -N- 采用饱和 CaSO4 浸提—酚二磺

酸比色法测定，TP 采用 NaOH 熔融—钼锑抗比色

法测定，AP 采用 NaHCO3 浸提—钼锑抗比色法测

定，土壤 pH 采用水溶液浸提法（水︰土=5︰1）测

定[16]，EC 用电导法测定。 

1.5  数据分析 

土壤微生物功能群分析：采用重复性再裂区三

因素方差分析比较土壤微生物功能群时空变化差异

的影响因素，采样时间为重复因子，样地、微生境、

土层为固定因子。 

环境因子分析：将 SOC、TN、TC、TP、AN、

AP、pH、EC 与纤维素分解菌、氨化细菌、硝化细

菌和溶磷菌进行冗余分析（RDA），确定土壤微生物

功能群和土壤理化性质间的关系，选择影响极显著

因子采用拟合函数进行最优拟合，进一步探究理化

性质和微生物功能群的关系。 

数据预处理方法：利用 Excel 2016 软件对数据

进行预处理；采用 SPSS22.0 进行统计分析，通过变

量的正态性检验（Kolmogorov-Smirnov）和方差的同

质性检验（Levenes）满足重复性方差分析；样地、

微生境、土层及季节变化的显著差异采用最小显著差

异法（LSD）比较；采用多因素方差分析检验不同因

素或处理交互作用的差异显著性；采用 Origin9.1 作

图；利用 Canoco5.0 软件进行 RDA 分析。本文中所

有数据均为样方中三次重复的平均值和标准误差。 

2  结  果 

2.1  土壤微生物功能群数量时空格局 

取样时间、样地、微生境和土层均显著影响土

壤微生物功能群纤维素分解菌、氨化细菌、硝化细

菌、溶磷菌的数量。其中，取样时间、样地和土层

对其影响极显著，微生境对其影响显著，并且各因

素存在明显的交互作用；取样时间和样地、取样时

间和土层、样地和土层两两交互作用及取样时间、

样地和土层三者交互作用均对微生物功能群数量影

响显著，其他交互作用不显著（表 1）。 
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表 1  土壤微生物功能群数量三因素方差分析 

Table 1  Variance analysis of three factors affecting the number of soil microbial functional groups  

纤维素分解菌

Cellulolytic 

bacteria 

氨化细菌 

Ammonifying 

bacteria 

硝化细菌 

Nitrifying bacteria 

溶磷菌 

Phosphorus solubilizing 

bacteria 

误差来源 

Source of variation 

自由度

Degree of

freedom
F P F P F P F P 

取样时间 Sampling time 3 98.4 *** 374 *** 79.4 *** 20.9 *** 

样地 Plot 1 1445 *** 196 *** 62.3 *** 47.8 *** 

微生境 Microhabitat 3 3.71 * 9.23 *** 4.67 ** 3.65 * 

土层 Soil layer 2 427 *** 363 *** 338 *** 714 *** 

取样时间×样地 Sampling time × Plot 3 39.3 *** 19.0 *** 6.28 *** 4.71 ** 

取样时间×微生境 Sampling time × Microhabitat 9 0.280 ns 0.640 ns 0.25 ns 0.440 ns 

取样时间×土层 Sampling time × Soil layer 6 14.6 *** 48.4 *** 14.0 *** 21.1 *** 

样地×微生境 Plot × Microhabitat 3 2.28 ns 0.480 ns 0.770 ns 0.670 ns 

样地×土层 Plot × Soil layer 2 180 *** 26.4 *** 53.9 *** 57.3 *** 

微生境×土层 Microhabitat × Soil layer 6 0.430 ns 2.42 * 0.790 ns 0.960 ns 

取样时间×样地×微生境 

Sampling time× Plot × Microhabitat 
9 0.250 ns 0.490 ns 0.500 ns 0.240 ns 

取样时间×样地×土层  

Sampling time × Plot × Soil layer 
6 6.80 *** 7.90 *** 10.8 *** 1.98 ns 

取样时间×微生境×土层  

Sampling time × Microhabitat × Soil layer  
18 0.040 ns 0.460 ns 0.430 ns 0.170 ns 

注：符号*、**和***分别代表的是 P < 0.05、P < 0.01、P < 0.001，ns 代表差异不显著。Note：The symbols *，**，and *** refer 

to significant difference at P < 0.05，P < 0.01，and P < 0.001，respectively. The “ns” indicates no significant effect. 

 

2.1.1  土壤微生物功能群数量空间分布特征   1990

年和 2010 年建植样地 0～20 cm 土层中纤维素分解

菌、氨化细菌、硝化细菌和溶磷菌数量均差异显著

（P<0.05）。1990 年油蒿样地中四种菌数量分别为

2010 年样地中的 4.40 倍、1.50 倍、1.70 倍、1.60

倍；1990 年柠条样地中四种菌数量分别为 2010 年

的 4.40 倍、1.70 倍、1.90 倍、1.80 倍。此外，油蒿

生境中微生物纤维素分解菌和溶磷菌数量显著高于

氨化和硝化作用的微生物数量（P < 0.05）；而在柠

条样地中四种菌数量差异不显著（P > 0.05）（图 2）。 

不同微生境 0～20 cm 土层微生物功能群数量

不同，油蒿和柠条样地土壤微生物功能群均表现为

灌丛下含量高于灌丛间，1990 年油蒿和柠条地均表

现为：从纤维素分解菌、溶磷菌、硝化细菌到氨化

细菌依次递减；但 2010 年油蒿地微生物功能群数量

表现为：从溶磷菌、硝化细菌、氨化细菌到纤维素

分解菌依次递减（图 2）。 

随着土壤深度的增加各微生物功能群数量呈减

少趋势。除 1990 年油蒿样地 5～10 和 10～20 cm

土层氨化细菌数量及 2010 年柠条样地 0～5 和 5～

10 cm 土层硝化细菌数量外，其他微生境中各土层

微生物功能群数量均差异显著（P < 0.05）；尤其固

沙植被建立后，0～5 cm 土层不同微生境各土层微

生物功能群数量变化最显著（图 3）。 

2.1.2  土壤微生物功能群数量季节变化    不同样

地（1990 油蒿、1990 柠条、2010 油蒿、2010 柠条）

土壤微生物功能群季节变化规律表现一致，本研究

仅以 1990 年油蒿样地为例对微生物功能群季节变

化展示，发现土壤微生物功能群数量具有明显的季

节变化规律。不同土层（0～5、5～10 和 10～20 cm） 



2 期 杨贵森等：腾格里沙漠固沙植被区微生境土壤微生物功能群时空格局 585 

 

http://pedologica.issas.ac.cn 

 

注：不同大写字母表示不同微生物功能群间差异显著，P < 0.05；不同小写字母表示不同样地及微生境下差异显著，P < 0.05）。

a）：油蒿样地；b）：柠条样地；c）：1990 年样地；d）：2010 年样地。下同。Note：Different capital letters indicated significant differences 

among different microbial functional groups（P < 0.05）. Different lowercase letters indicate significant（P < 0.05）differences under different 

sample and microhabitat. a）：A. ordosica plot；b）：C. korshinskii plot；c）：Revegetation area in 1990；d）：Revegetation area in 2010. The 

same below. 

 
图 2  不同样地和微生境 0～20 cm 土层微生物功能群数量 

Fig. 2  Numbers of microbial functional groups of 0–20 cm soil layer in different plots and microhabitats 

土壤纤维素分解菌季节变化均表现为春低、夏高、

秋冬持平，呈现出“V”字型变化特征（图 4a）；氨

化细菌和硝化细菌微生物量从冬、春到秋季逐渐上

升（图 4b）和图 4c）；溶磷菌含量则表现为从冬季、

秋季到春夏季依次递减（图 4d）。 

2.2  影响土壤微生物功能群的土壤理化性质因素 

对土壤理化性质和微生物功能群数量的冗余分析

（RDA）表明，土壤理化性质对微生物功能群数量总

变异解释率为 75.7%，其中 TN 解释率最高，高达 66.1%

（P<0.01），AP 解释率为 3.6%（P < 0.01）。轴Ⅰ和轴

Ⅱ的解释率为 73.4%和 1.84%，分别占拟合变异累积

解释率的 97.0%和 99.5%。前两个轴解释了土壤微生

物功能群的主要变异来源，能较好地反映土壤微生物

与理化性质间的关系。此外，纤维素分解菌、氨化细

菌、硝化细菌、溶磷菌与土壤 SOC、TN、TC、TP、

AN、AP、EC 均呈正相关，而与 pH 显著负相关（图

5）。将 TN 和 AP 两个极显著因素与微生物功能群数

量函数拟合发现，TN 与纤维素分解菌和溶磷菌呈线

性变化，与氨化细菌和硝化细菌变化对数函数拟合最

优；AP 与四种菌均呈对数函数变化（图 6）。 



586 土    壤    学    报 59 卷 

http://pedologica.issas.ac.cn 

 

注：a）：1990 年油蒿样地；b）：2010 年油蒿样地；c）：1990 年柠条样地；d）：2010 年柠条样地。Note：a）：A. ordosica plot in 

1990；b）：A. ordosica plot in 2010；c）：C. korshinskii plot in 1990；d）：C. korshinskii plot in 2010. 

 
图 3  不同土层微生物功能群数量 

Fig. 3  Numbers of microbial functional groups of different soil layers 

 

注：a）：纤维素分解菌；b）：氨化细菌；c）：硝化细菌；d）：溶磷菌。Note：a）：Cellulolytic bacteria；b）：Ammoniating bacteria；

c）：Nitrifying bacteria；d）：Phosphorus solubilizing bacteria.  

 
图 4  土壤微生物功能群数量季节变化（以 1990 年建植油蒿样地为例） 

Fig. 4  Seasonal variation of the numbers of soil microbial functional groups（taking the planting A. ordosica plot in 1990 as an example） 
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图 5  土壤微生功能群数量和土壤理化性质的冗余分析排

序图（RDA 排序图确定了土壤微生物功能群（虚线）和土

壤理化性质（实线）之间的关系） 

Fig. 5  Redundancy analysis ordination diagram of soil microbial 
functional groups and physicochemical properties（Ordination plots 

of the results from the RDA identify the relationships among the soil 

microbial functional groups（dashed lines）and soil physicochemical 

characters（solid lines） 

3  讨  论 

3.1  土壤微生物功能群空间格局 

土壤微生物动态变化近年来倍受学者关注，人

工植被恢复过程中土壤微生物动态变化的研究主要

集中在热带、亚热带和温带地区的阔叶林以及部分

地区的针叶林[17-18]，而干旱沙区开展的研究相对较

少。本研究通过对干旱沙区人工固沙植被演替过程

中与碳、氮、磷元素循环密切相关的功能群微生物

时空变化规律及土壤恢复特征的研究，发现随固沙

年限增加，各微生物功能群数量显著增加，这与其

他学者研究结果[19]一致。原因是流动沙丘土壤贫瘠、

生产力低，限制了微生物的发育，而在固沙植被建立

后，随着植被恢复年限增长，归还土壤的凋落物增加、

植物根系的分泌物增多、土壤细粒物质含量增多、土

壤养分增加，共同促使微生物量逐渐增加[20]。此外，

本研究还表明表层土壤（0～5 cm）较亚表层（5～

10 和 10～20 cm）具有较高的微生物数量（图 3）。

这可能由多种原因引起的，与土壤质地及土地利用方

式有关。本研究中，土层间氧气浓度的差异是非常重

要的原因，表层氧气充足，有利于微生物活动[14]。

其次，由于本研究区处于干旱沙区，土壤以流沙为

主，且 0～30 cm 深度土壤含水率极低，植被分布稀

疏，地下生物量极其匮乏，土壤中腐殖质含量远远

不够，人工植被建立后，小画眉草等草本及隐花植

物的定居，改变了表层地下生物量和凋落物质量的

输入[18]。此外，深层土壤较低的含水量和孔隙率，

不利于土壤中的离子交换，阻碍了养分的扩散，进

而影响土壤微生物的生长和分布。因此，养分资源

匮乏及腐殖质的分解受限是造成不同土层微生物数

量差异的主要原因。这一结果与其他研究者在干旱

沙区的研究结果一致[21]。 

植被作为土壤微生物营养物质与能量的重要来

源，对微生物群落有重要影响。本研究发现，柠条

和油蒿灌丛下微生物功能群落含量均高于灌丛间

（图 2c 和图 2d）。一方面，灌丛下凋落物的输入量

高于灌丛间；另一方面，植被灌丛下较灌丛间根系

发达[12]。此外，本研究还发现固沙植物种影响微生

物功能群数量，即以油蒿和柠条为优势种的群落微

生物功能群数量存在差异。相同恢复年限，多年 

 

注：A：纤维素分解菌；B：氨化细菌；C：硝化细菌；D：溶磷菌。 Note：A：Cellulolytic bacteria；B：Ammoniating bacteria；

C：Nitrifying bacteria；D：Phosphorus solubilizing bacteria. 

 
图 6  土壤微生物功能群数量与全氮（TN）和有效磷（AP）的关系 

Fig. 6  The relationships between the number of soil microbial functional groups with TN and AP 
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生灌木柠条和寿命较短的半灌木油蒿微生物功能群

变化规律不同。本研究表明：在植被恢复前期（7

年左右）油蒿更利于氮元素循环的微生物（氨化细

菌和硝化细菌数量）的恢复，而植被恢复后期（27

年左右）柠条更有利于对碳元素循环的微生物纤维

素分解菌的改善（图 2a 和图 2b）。这可能是由于多

年生柠条的形态结构、根系质量和地上生物量特征

（如木质素与纤维素的比例更高）相对于寿命较短的

半灌木油蒿不同，即植被的形态及更新周期对土壤

恢复状况影响不同[22]。综上，植被类型、生理特性

及人为管理均对土壤微生物群落和土壤恢复有重要

影响[23]。因此，在干旱沙区土壤恢复过程中必须考

虑物种选择和配置方式，做到灌木和半灌木搭配，

利于土壤生境的恢复。 

3.2  土壤微生物功能群季节变化规律 

土壤微生物对土壤温度、湿度、理化性质等环

境因素波动较敏感。因此，土壤微生物功能群数量

季节变化与植被类型、气候、土壤理化性质等因子

密切相关[24]。本研究表明，碳循环微生物功能群落

纤维素分解菌春季含量显著低于其他季节（图 4），

这与王贵[25]的研究结果一致。季节性温度及土壤含

水量的差异能够使土壤中微生物代谢活动受限。参

与氮素循环的氨化和硝化作用的微生物数量的季节

变化较碳素循环中纤维素分解菌的数量季节变化更

强。氨化和硝化作用从冬、春、夏到秋季表现为逐

渐增强的趋势，这与人工卷柏林[26]参与土壤氮循环

微生物的季节变化规律一致。冬季较低温度限制了

氨化和硝化作用的发生，随着温度升高，氮循环过

程活跃。而溶磷菌季节变化规律与草地和森林土壤

中磷酸酯酶和磷酸二酯酶活性的较为一致，均表现

为冬季最高，秋季到春夏季呈上升趋势。这可能由

于溶磷菌和磷酸酯酶具有相似的生物过程或影响因

素，生长季植物需要土壤中的有机磷元素，故溶磷

菌和磷酸酶作用均是促进土壤中无机磷的矿化[27]。

但也有研究表明，在森林土壤中全磷的含量多年来

保持相对稳定，根系凋落物的输入对磷元素含量的

影响是有限的[28]。因此，对于土壤中指示磷循环微

生物功能群的动态变化暂无确定性结论。 

3.3  环境因素对土壤微生物功能群的影响 

土壤微生物群落对环境变化敏感，土壤 TN、pH

等理化性质是影响土壤微生物多样性及分布的主要

因素[29-30]。本研究表明，TN 是引起土壤微生物功能

群数量变化的关键因子[31]，即随 TN 含量增大，纤

维素分解菌和溶磷菌数量逐渐增加，但氨化细菌和

硝化细菌数量前期快速繁殖，后期繁殖速度逐渐趋

于平稳（图 5），说明植被恢复后期，土壤微生物数

量可能受氮素含量的限制。这一发现支持了土壤养

分（如 TN 和 SOC 含量）是影响土壤细菌等微生物

群落的最重要土壤变量的假设[32]。本研究结果也进

一步说明，在干旱沙区，随着人工固沙植被的恢复演

替，氮元素相对碳元素依旧比较匮乏，而植物的生长

和土壤微生物对氮元素的需求更大，说明固沙植被演

替后期植物生长和土壤微生物繁衍有可能主要受氮

素的限制[19，33]。但本研究结果与干旱地区森林土壤

细菌群落相对丰度的研究结果不同，Zeng 等[34]的研

究表明，随 TN 和铵态氮含量的增加细菌相对丰度

显著降低，即氮素含量对微生物群落表现出抑制作

用，这可能是由于研究区土壤类型及地理跨度的差

异造成的。此外，Liu 等[35]研究发现年龄较老的森

林土壤中，AP 含量是影响土壤微生物种群的一个重

要环境因子；Cleveland 等 [36]在热带雨林里也发现

AP 含量是影响土壤微生物群落结构的主要因子。这

与本研究结果一致，土壤 AP 是微生物功能群数量

的极显著因子，且随其呈对数函数变化（图 6a 和图

6b）。综上，由于荒漠沙区氮和磷元素的匮乏，微生

物功能群对其变化更加敏感，微生物功能群数量表

现为先快速繁殖，后期受氮和磷含量的限制逐渐趋

于平稳。 

4  结  论 

本研究表明，从长时间尺度上分析指示土壤碳、

氮、磷元素循环的微生物功能群数量分布主要受固

沙植被建植年代、微生境、土层影响，而短期波动

则受季节控制。在恢复初期半灌木油蒿的氮元素循

环微生物恢复较快，而后期灌木柠条则对碳元素循

环微生物的改善较好。由于沙区土壤中养分匮乏，

固沙植被的建植要注重物种合理搭配。因此，固沙

植物的物种选取和配置方式对沙区土壤恢复极其重

要。此外，土壤理化性质与土壤微生物功能群变化

密切相关，其中，TN 和 AP 含量是决定土壤微生物

功能群数量的关键因素。由此可以看出，在该生态

系统中，氮和磷较碳对土壤微生物功能群数量限制

更大，即在干旱沙区植物生长季，固沙植被演替后
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期植物生长和土壤微生物繁衍有可能主要受氮素的

限制。本研究结果为更好地理解干旱沙区植被恢复

中微生物与土壤特性的相互作用奠定了基础，并加

强了对沙漠化地区土壤碳、氮、磷元素循环的理解。 
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