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土壤微生物对荒漠草原一年生和多年生牧草
生长发挥的效应
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摘要：探究土壤微生物与荒漠草原不同类型牧草之间的相互关系，对于维持和恢复荒漠草原生态系统至关重要。

本研究以荒漠草原多年生牧草［短花针茅（Stipa breviflora Griseb）、沙生针茅（S.  glareosa P.  Smirn）、克氏针茅（S.  

krylovii）、无 芒 隐 子 草（Cleistogenes songorica （Roshev） Ohwi）］和 一 年 生 牧 草［栉 叶 蒿（Neopallasia pectinata 

（Pall. ） Poljak）］为研究对象，解析土壤微生物浓度对不同种类牧草生长发挥的增益效应。结果发现：（1）土壤微生

物浓度对多年生牧草的生长发挥中性效应。主要是由细菌 Sphingomonas、真菌 Dominikia 对其生长发挥的负效应

与细菌 norank_f_Longimicrobiaceae、真菌 Rhizophlyctis 发挥的正效应之间相互抵消的结果。（2）土壤微生物浓度对

一年生牧草栉叶蒿生长发挥抑制效应，且随数量升高而增强。土壤微生物 α 多样性、根际土壤中 Gemmatimonada‐
ceae、Coprinopsis、Fusarium 及非根际土壤中 Rubrobacter、Peziza 对其生长均产生抑制作用（P<0. 05）。解析关键

微生物类群，为后续相关微生物研究提供理论基础，以增强荒漠草原牧草生长的稳定性。
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Abstract：The exploration of the mutual relationships between soil microorganisms and different types of for‐
ages in desert steppes is crucial for maintaining and restoring desert steppe ecosystems.  In this study， perennial 
forages ［Stipa breviflora Griseb， S.  glareosa P.  Smirn， S.  krylovii， Cleistogenes songorica （Roshev） Ohwi］ 
and annual forage ［Neopallasia pectinata （Pall） Poljak］ in desert steppes were taken as the research objects to 
analyze the enhancement effects of soil microbial concentration on different species of forages.  The results 
showed that： （1） Soil microbial concentration exerted a neutral effect on the growth of perennial forags， mainly 
due to the mutual offset between the negative effects of bacteria Sphingomonas and fungi Dominikia and the 
positive effects of bacteria norank_f_Longimicrobiaceae and fungi Rhizophlyctis on their growth.  （2） Soil 
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microbial concentration exerted an inhibitory effect on the growth of annual forage Neopallasia pectinata， and 
this effect intensified with the increase in microbial quantity.  Soil microbial α diversity， Gemmatimonadaceae， 
Coprinopsis， Fusarium in rhizospheric soil， and Rubrobacter， Peziza in non-rhizospheric soil all showed inhibi‐
tory effects on its growth （P<0. 05）.  The analysis of key microbial groups provides a theoretical basis for sub‐
sequent related microbial studies， so as to enhance the growth stability of forages in desert steppes.
Key words：Soil microorganism；Desert steppe；Annual forage；Perennial forage；Enhancement effect

内蒙古荒漠草原地处典型的荒漠草原地带，是

中国北方草地主要组成部分之一，能够遏制风沙东

扩，保卫草原畜牧业稳定发展［1-2］。但随着近些年全

球气候变化加剧及过度利用土地等因素，使荒漠草

原生产力和地表植被覆盖率下降［3］，发生退化。其

中，四子王旗荒漠草原是生态系统最脆弱的地区之

一，草地退化日益严重［4-5］。

在草原退化过程中，部分一年生牧草往往比多

年生牧草的响应更加敏感［6］。究其原因，主要是一

年生牧草相比于多年生牧草对土壤深处的水资源

竞争优势较弱［7］，且在面对环境变化时抵抗力相对

较差［8-9］，尤其是应对全球气候变化的条件下。例

如，前人研究发现，多年生植物在应对全球气候变

化带来的有害影响时有更强的抵抗力，而一年生植

物相对较弱［10］。这样敏感而剧烈的变化，会使得一

年生牧草在面临各种生物与非生物胁迫时生物量

减少，导致荒漠草原发生一定程度的退化。但同样

的，在针对草原进行退化修复时，一年生牧草也可

依靠其对环境的敏感响应较多年生植物而言生物

量实现较大提升［6］。因此，探究不同类别的牧草生

长，对恢复和维持荒漠草原生态系统尤为重要。

土壤微生物是重要的生物因子，对植物生长

（株高、生物量、根长等）有重要作用，同一微生物对

不同的物种也会发挥不同的作用［11］。研究发现土

壤 微 生 物 对 植 物 生 长 产 生 促 进 、抑 制 、中 性 影

响［12-13］，例如，前人研究发现，土壤微生物可显著增

加自然生态系统中的党参等药用植物的株高和根

长，促进植物的生长［14］。而一些土壤中的病原菌

（如镰刀菌、赤霉菌等）危害植物［15］，对其生长产生

抑制作用。在湿地生态系统中，微生物的添加对苔

草的生长（株高和生物量）无显著影响，此时微生物

对植物生长表现为中性作用［16］。此外，在草地退化

的过程中，土壤微生物及其浓度也会发生相应变

化［17-18］。研究发现土壤灭菌下植物生物量显著高于

不灭菌处理，说明土壤中微生物浓度的变化对植物

生长产生显著作用［19］。因此，本文通过控制土壤微

生物浓度，探讨其对荒漠草原牧草生长的作用。

已有前人就土壤微生物对植物生长的影响进

行研究，例如，土壤微生物能够通过固氮、释放矿化

物质中的营养元素、增强植物对营养元素的吸收能

力等方式，帮助植物生长并提高其防御能力［20］。在

对德国南部温带草原的 9 种一年生植物和 9 种多年

生植物的研究中发现，一年生植物比多年生植物更

容易受到抑制，主要是因为一年生植物对病原体的

抵抗力较弱，因此在一些真菌病原体相互作用下一

年生植物更容易受到抑制［21］；一年生牧草的相对根

重和寿命低于多年生牧草，而相对根重和寿命低的

植物根部氮含量更高，更容易吸引病原微生物，因

此导致一年生牧草更容易受到抑制，而多年生牧草

不易受到影响［21-23］。相较于温带草原，荒漠草原降

水量少、蒸发量大、生产力低，土壤养分贫瘠，在这

样特殊生境下微生物针对不同类别牧草可能发挥

的效应尚不清楚。此外，在植物不同的生长期间，

根际细菌和真菌群落组成发生变化，导致植物在不

同的生长时期呈现出不同的响应，且一年生牧草显

著受到微生物群落组成变化的影响，对多年生牧草

影响不显著［24］。然而，这种变化规律在荒漠草原中

如何体现尚不清楚。

本文基于荒漠草原这一特殊生境条件，以荒漠

草原典型牧草为对象。旨在探究土壤微生物对多

年生和一年生牧草生长的增益效应。结合荒漠草

原多年生植被高占比、生存稳定的现状，认为荒漠

草原土壤微生物对多年生牧草的影响是中性的，对

一年生牧草是抑制的。多年生牧草的增益效应可

能不会受植被生长的影响变化，一年生牧草的抑制

效应可因牧草生长时期不同而变化。希望通过本

研究能够为维持、恢复荒漠草原生态系统功能提供

一定的科学依据。

1　材料与方法

1. 1　研究区概况

试验地位于内蒙古乌兰察布市四子王旗阿德

格，地理坐标 42°02′17′′N，112°30′57′′E，海拔为

1327 m，年平均气温 3. 8℃，年均降雨量 275. 8 mm，

土壤类型为淡栗钙土，气候类型为中温带大陆性气
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候。主要牧草类型密度占比多年生牧草：一年生牧

草 约 为 5. 6∶1［25］。 多 年 生 牧 草 主 要 有 短 花 针 茅

（Stipa breviflora Griseb）、无芒隐子草［Cleistogenes 
songorica （Roshev） Ohwi］、银灰旋花（Convolvulus 
ammannii Desr）、冷蒿（Artemisia frigida Willd. ）、

克 氏 针 茅（S. krylovii）、羊 草（Leymus chinensis 
（Trin. ） Tzvel）、沙 生 针 茅（Stipa glareosa P.  
Smirn），一年生牧草主要有栉叶蒿［Neopallasia pec⁃
tinata （Pall） Poljakov］、刺沙蓬（Salsola tragus L. ）
等［26］。经前期调查发现，四子王旗荒漠草原多年生

牧草以短花针茅、无芒隐子草、沙生针茅、克氏针茅

为主；一年生牧草密度占比较少，其中栉叶蒿占大

部分比例［25］。

1. 2　试验材料

供试牧草及种子：采集阿德格基地建群种及优

势种的多年生和一年生牧草种子，其中多年生牧草

包括短花针茅、沙生针茅、克氏针茅、无芒隐子草 4
种，一年生牧草为栉叶蒿。5 种牧草挑选籽粒饱满

的种子用 H2O2消毒 5 min，蒸馏水冲洗，饱和 CaSO4

浸泡 30 min，无菌水反复冲洗后于 28℃恒温无菌条

件下催芽。

供试土壤：于 2023 年 6 月，在四子王旗阿德格

试验基地研究区内采集 0~30 cm 土壤样品，去除土

壤样品中的根系、石子等杂质，将土壤样品混合均

匀带回试验室。将土壤样品平均分成 4 份，其中 1
份鲜土放入-80℃超低温冰箱保存，用于制备菌悬

液（土壤菌悬液的制备方法为，将 30 g 鲜土中加入

200 mL 无菌水，震荡 30 min 后过滤）；其余 3 份过

2 mm 筛，将其中 2 份放入烘箱中 170℃干热灭菌 2 h
得到灭菌土（采用稀释涂布法进行灭菌效果检验，

已无菌），1 份不做灭菌处理。

1. 3　试验设计

试验在内蒙古农业大学人工气候室内以盆栽

试验方式进行。试验为 2 因素随机区组试验，共设

置 5 种牧草，3 个土壤微生物浓度：分别为不灭菌土

壤（N）、土壤灭菌后加入土壤菌悬液（H）、土壤灭菌

（M）。每个处理 5 次重复，共 75（5×3×5）盆。

向相同大小的盆（上直径：17. 5 cm，下直径：

10. 1 cm，高：11. 0 cm）中加入 1. 50 kg 的不同土壤微

生物浓度处理的土壤，每个盆中播入 6 颗萌发相近

的种子，待牧草生长至 0. 5 cm 间苗留下长势相近的

4 株。首次浇无菌水量（N、M 处理）/菌悬液量（H 处

理）=土重 1. 50 kg×田间持水量 22%=330 mL，之

后以田间持水量的 70% 进行浇水［27］，共种植 35 d，
分别在第 5 d，10 d，15 d，25 d，35 d 测量株高，35 d 收

样时测定牧草株高、生物量、根长、茎粗，并将各处

理每盆 4 株牧草的根际土（根表土壤用毛刷刷下）和

非根际土分别混入 2 mL 离心管中，放入-80℃冰箱

中保存，用于后续土壤微生物的测定。

微生物-植物增益效应计算方法：Enhancement 

effect=ln Xhigh

Xlow 
，Xhigh 为土壤微生物数量较多处理下

的牧草株高/生物量，Xlow 土壤微生物数量较低处理

下的牧草株高/生物量。Enhancement effect 显著大

于 0 为正增益效应，显著小于 0 为负增益效应，无显

著差异为中性效应。本研究涉及了 3 个增益效应，

分别是“N~H”“N~M”“H~M”之间的增益效应。

1. 4　试验指标测定方法

1. 4. 1　牧草株高、根长、茎粗、生物量测定　牧草

株高（cm）：用 30 cm 的直尺对牧草的地上部分进行

测量，测量其自然高度［28］。

茎粗（mm）：使用游标卡尺测量牧草茎基部

直径［28］。

根长（mm）：将每盆的 4 株牧草全部挖出后，将

每盆的 4 株牧草全部挖出后，将牧草的根部刷完根

际土后放在蒸馏水中刷洗干净，使用吸水纸吸干水

分，然后用游标卡尺测量其主根长度。

生物量（g·pot-1）：将牧草地上地下部分放入烘

箱 105℃杀青半小时，后将烘箱调为 70℃，直至牧草

烘干至恒重，使用万分之一天平测量其一盆内牧草

的全部（地上和地下部分）重量作为生物量［29］。

1. 4. 3　土壤微生物测定　将-80℃冰箱中保存的

4 种多年生牧草以及 1 种一年生牧草 3 个不同菌液

浓度的根际土、非根际土×3 个重复（共 90 个），依托

上海欧易生物技术有限公司（Shanghai， China）使用

Illumina NovaSeq 6000 测序平台进行细菌 16S V3-
V4（引 物 343F 和 798R）［30］，ITS（引 物 ITS1F 和

ITS2）［31］，扩增子测序分析。

1. 5　数据分析

采用 Excel 2019 对数据进行整理，采用 SPSS 
25. 0 软件进行数据分析，在方差分析前，对方差分

析的前提假设（正态性和方差齐性）进行验证，并进

行 Duncan 多重比较（显著性水平为 P<0. 05）［32］。
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使用 Origin 2021 绘制牧草生长指标（株高、生物量、

根长、茎粗）及增益效应柱状图，并进行差异分析：

（1）分析不同生长天数（5 d，10 d，15 d，25 d，35 d）和
微生物浓度（N，H，M）处理对牧草株高和增益效应

的影响；（2）比较不同微生物浓度（N，H，M）处理和

牧草种类（多年生、一年生）对牧草生物量、根长、茎

粗的影响。

绘制微生物 Chao1 指数和 Shannon 指数箱线

图，使用包括 Chao1 指数［33］和 Shannon 指数［34］的

Alpha 多样性评估样品根际和非根际微生物的 α 多

样性，并与牧草生长指标（生物量、茎粗、根长、株

高）进行 Pearson 相关性分析。分别选取 4 种多年生

牧草根际和非根际细菌、真菌绝对丰度中共有的物

种；选取一年生牧草根际和非根际真菌绝对丰度前

10 的物种，使用 LEfSe 对细菌丰度谱进行差异分

析。将所有选出的真菌和细菌绘制绝对丰度图，并

与牧草生长指标进行 Pearson 相关性分析。

2　结果与分析

2. 1　土壤微生物对牧草生长性状的影响

2. 1. 1　土壤微生物对牧草株高的影响　5 种牧草

在各处理下生长情况不同（见图 2C），就多年生牧草

而言，不同的土壤微生物浓度对多年生牧草株高影

响无显著差异（图 1A），且微生物增益效应无显著变

化（图 1B）。
一年生牧草栉叶蒿 5 d 和 10 d 时，在 N 处理下

株高显著高于 M、H 处理；25 d 及 35 d 时 M 处理株

高显著高于 N 和 H 处理（P<0. 05，图 1Ae）。栉叶

蒿在 5~35 d 期间内，N 处理下株高变化不显著，而

M 处理下显著增加（P<0. 05，图 1Ae）。在 5 d 和 10 
d 时不同处理之间均有显著的正向增益效应，10 d
之后 N~H 之间的增益效应由中性效应转变为负效

应，N~M，H~M 均表现为显著的负增益效应，且

N~M 之间的增益效应在 N~H，H~M 之间保持最

高（P<0. 05，图 1Be）。
2. 1. 2　土壤微生物对牧草生物量的影响　在 N 和

H 处理下，多年生牧草生物量均高于一年生牧草栉

叶蒿。在 35 d 时（图 2a）多年生牧草短花针茅、沙生

针茅、克氏针茅的生物量在各处理间均无显著差

异。一年生牧草栉叶蒿的生物量主要表现为 M>H
>N 处 理（P<0. 05）。 栉 叶 蒿 在 N~H，N~M，

H~M 3 组之间的增益效应均显著低于 4 种多年生

牧草，且栉叶蒿在 N~M 之间的增益效应显著低于

N~H 和 H~M（P<0. 05，图 2b）。
2. 1. 3　土壤微生物对牧草根长、茎粗的影响　整

体来看，多年生牧草的根长高于一年生牧草；在 N
和 H 处理下，多年生牧草茎粗高于一年生牧草。土

壤微生物对 4 种多年生牧草的根长、茎粗均无显著

影响，一年生牧草栉叶蒿的根长和茎粗在 M 处理下

显著高于 N 处理（P<0. 05，图 3a-3b）。

2. 2　不同牧草根际/非根际土壤微生物多样性

通过多年生牧草和一年生牧草根际/非根际（R/
B）细菌和真菌的 α多样性可以发现（图 4），在 N 处理

下，5 种牧草细菌和真菌的 Chao1 指数和 Shannon 指

数均无显著差异。在 H 处理下，多年生牧草短花针

茅根际（R）细菌的 Chao1指数显著低于一年生牧草；

多年生牧草短花针茅和沙生针茅根际真菌的 Shan‐
non 指数显著低于一年生牧草（P<0. 05）。在 M 处

理下，克氏针茅根际细菌的 Chao1指数和 Shannon指

数显著低于一年生牧草，短花针茅根际真菌的 Shan‐
non指数显著低于一年生牧草（P<0. 05）。

根际/非根际细菌的 α 多样性表现为，多年生牧

草短花针茅在 H 处理中，根际（R）细菌的 Chao1 指

数显著低于非根际（B）（P<0. 05）；一年生牧草栉叶

蒿在 M 处理中，非根际细菌的 Chao1 指数极显著低

于根际（P<0. 01）。真菌的 α 多样性表现为，多年生

牧草无芒隐子草在 H 处理中，非根际细菌的 Chao1
指数极显著低于根际；一年生牧草栉叶蒿在 N 处理

中 ，根 际 细 菌 的 Chao1 指 数 显 著 低 于 非 根 际

（P<0. 05）。

2. 3　不同牧草主要微生物类群及其与生长的关系

2. 3. 1　不同牧草主要细菌类群及其与生长的关

系　在多年生牧草根际和非根际微生物群落绝对

丰度前 15 的属水平中，共有细菌 7 个（图 5a）［根际：

鞘氨醇单胞菌属（Sphingomonas）、长微菌科的不确

定属（norank_f_Longimicrobiaceae）、沙壤土杆菌属

（Ramlibacter）、Ellin6055、NMD1、马赛菌属（Mas⁃
silia）、湖 沉 积 物 杆 菌 属（Limnobacter）；非 根 际 ：

Sphingomonas、norank_f_Longimicrobiaceae、Ramli⁃
bacter、Ellin6055、NMD1、新草小螺菌属（Noviher⁃
baspirillum）、出芽单胞菌属（Gemmatimonas）］，将

共有的根际、非根际微生物和 α 多样性与其生长指

标进行相关性分析发现（图 5b），根际细菌 Sphin⁃
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图 1　5种牧草不同时期的株高（A）、增益效应（B）及 35 d的盆栽图片（C）
Fig. 1　Plant length （A） and enhancement effect （B） of at different growth days and potted pictures at 35 d （C）

注：N，土壤不灭菌；H，土壤灭菌后添加土壤菌悬液；M，土壤灭菌；（A）图中不同小写字母表示相同生长天数不同处理之间差异显著，不同大

写字母表示不同生长天数相同处理之间差异显著（P<0. 05）；（B）图中不同小写字母表示不同生长天数相同组（共 3 组“N~H”“N~M”

“H~M”）差异显著，不同大写字母表示在相同生长天数不同组间差异显著（P<0. 05）
Note：N， Soil was not sterilized.  H， Added soil bacterial suspension after soil sterilization.  M， Soil sterilization.  In figure A， different lowercase 
letters indicated that there was a significant difference between different treatments with the same growth days， different capital letters indicated 
that there was a significant difference between the same treatments with different growth days （P<0. 05）.  In figure B， different lowercase letters 
indicated that there was a significant difference in the same group （a total of 3 groups of “N-H”“N-M”“H-M”） of different growth days， different 
capital letters indicated that there was a significant difference between different groups of the same growth days （P<0. 05）
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gomonas 与其生物量、茎粗、根长、株高呈显著负相

关（P<0. 05），norank_f_Longimicrobiaceae 与其生

物量显著正相关（P<0. 05）。非根际细菌 Ellin6055

与其根长和株高呈显著正相关（P<0. 05）。根际和

非根际细菌的 α 多样性与多年生牧草生物量、茎粗、

根长、株高均无显著相关性。

图 2　35 d时 5种牧草的生物量（a）和增益效应（b）
Fig. 2　Biomass （a） and enhancement effect （b） of 5 forages in 35 d

注：（a）图中不同小写字母表示相同牧草不同处理之间差异显著，不同大写字母表示不同牧草相同处理之间差异显著（P<0. 05）；（b）图中不同

小写字母表示不同牧草相同组差异显著，不同大写字母表示在相同牧草不同组间差异显著（P<0. 05），下同

Note：In figure （a）， different lowercase letters indicated that there was a significant difference between different treatments with the same forage， 
different capital letters indicated that there was a significant difference between the same treatment with different forages （P<0. 05）the same as 
below.  In figure （b）， different lowercase letters indicated that there was a significant difference in the same group in different forages， different 
capital letters indicated that there was a significant difference between different groups of the same forage （P<0. 05）， the same as below

图 3　35 d时 5种牧草的根长和茎粗

Fig. 3　Root length and steam thick of five forages in 35 d
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一年生牧草栉叶蒿的根际细菌在 3 个处理科水

平 下 的 差 异 性 物 种 为 ：柄 杆 菌 科（Caulobactera‐
ceae）、鞘氨醇杆菌科（Sphingobacteriaceae）、草酸杆

菌科（Oxalobacteraceae）、鞘氨醇单胞菌科（Sphingo‐
monadaceae）、芽单胞菌科（Gemmatimonadaceae），

非根际微生物属水平下的差异性物种分别为 ：

norank_f_Longimicrobiaceae、橙 色 鞘 氨 醇 菌 属  
（Sphingoaurantiacus）、纤 维 弧 菌 属（Cellvibrio）、

Noviherbaspirillum、Polycylovorans、假 单 胞 菌 属

（Pseudomonas）、红色杆形菌属（Rubrobacter）。将

其根际/非根际细菌的 α 多样性和共有微生物与其

生长指标进行相关性分析，发现根际/非根际细菌 α
多样性与栉叶蒿生物量、茎粗、根长、株高呈显著负

相关（P<0. 05）。根际细菌表现为，在 M 处理中

Caulobacteraceae，Sphingobacteriaceae 与 其 生 物 量

呈极显著正相关性（P<0. 01）；在 N 处理中 Gemma‐

图 4　5种牧草的 Alpha微生物多样性

Fig. 4　Alpha microbial diversity of five forages
注：R，根际；B，非根际；图中不同小写字母表示不同牧草相同处理之间（相同颜色）差异显著（P<0. 05）；不同大写字母表示不同微生物（根际/
非根际）相同牧草和处理之间差异显著（P<0. 05）
Note：R，rhizosphere； B，non-rhizosphere.  In figure， different lowercase letters indicated that there are significant differences in different forages 
（the same color） between the same treatment （P<0. 05）， different capital letters indicated that there was a significant difference between different 
microorganisms （rhizosphere/non-rhizosphere ） in the same forage and treatment （P<0. 05）
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图 5　土壤细菌对 5种牧草生长的影响

Fig. 5　Effects of soil bacteria on the growth of five forages
注：a，4 种多年生牧草根际/非根际土壤细菌绝对丰度；b，4 种多年生牧草根际/非根际土壤细菌与其生长指标相关性分析；c、e，栉叶蒿根际

（c）/非根际（e）土壤细菌差异物种绝对丰度；d、f，栉叶蒿根际（d）/非根际（f）土壤细菌与其生长指标相关性分析；图 c、e 不同小写字母表示相同

细菌不同处理之间差异显著（P<0. 05）。*/**/***：P<0. 05/0. 01/0. 001
Note：a，The absolute abundance of bacteria in rhizosphere/ non-rhizosphere soil of four perennial forages； b，Correlation analysis between rhizo‐
sphere/ non-rhizosphere soil bacteria and growth indexes of four perennial forages； c、e，Absolute abundance of bacterial differential species in rhizo‐
sphere（c）/ non-rhizosphere（e） soil of N.  pectinata； d、f，Correlation analysis between rhizosphere（d）/ non-rhizosphere（f） soil bacteria and 
growth indexes of N.  pectinata.  In picture c， e： the lowercase letters indicated that there was a significant difference between different treatments 
of the same bacteria（P<0. 05）.  */ **/ ***： P<0. 05/ 0. 01/ 0. 001

68



第  1 期 陈文美等：土壤微生物对荒漠草原一年生和多年生牧草生长发挥的效应

timonadaceae 与生物量呈显著负相关性（P<0. 05，
图 5c-5d）。 非 根 际 细 菌 在 M 处 理 中 norank_f_
Longimicrobiaceae、Sphingoaurantiacus、Cellvibrio、
Noviherbaspirillum 与其生物量等指标均呈极显著

正相关（P<0. 01），N 处理中 Rubrobacter 与其生物

量呈显著负相关性（P<0. 05，图 5e-5f）。
2. 3. 2　不同牧草主要真菌类群及其与生长的关

系　4 种多年生牧草根际和非根际微生物群落绝对

丰度前 15 的属水平中，共有的真菌 6 个（图 6a）［根

际：囊根壶菌（Rhizophlyctis）、裂壳菌属（Schizothe⁃
cium）、Knufia、镰 刀 菌 属（Fusarium）、Cladophia⁃
lophora、多氏囊霉属（Dominikia）；非根际：Rhizo⁃
phlyctis、Schizothecium、Knufia、Fusarium、赤霉菌属

（Gibberella）、被孢霉属（Mortierella）］，根际真菌

Dominikia 与其茎粗有显著负相关，Rhizophlyctis 与
其生物量有显著的正相关（P<0. 05）。根际和非根

际真菌的 α 多样性与多年生牧草生物量、茎粗、根

长、株高均无显著相关性（图 6b）。
就一年生牧草栉叶蒿而言，3个处理中的根际微

生物群落绝对丰度前 10 的属水平物种分别为：

Schizothecium、盘 菌 属（Peziza）、Rhizophlyctis、
Fusarium、毛葡孢属（Botrotrichum）、光黑壳属（Pre⁃
ussia）、Gibberella、枝 鼻 菌 属（Cladorrhinum）、

Dominikia、墨汁鬼伞属（Coprinopsis）。非根际微生

物群落绝对丰度前 10 的属水平物种，分别为 Schizo⁃
thecium、Peziza、Rhizophlyctis、Fusarium、Clado⁃
phialophora、Knufia、扎氏孢菌属（Zopfiella）、头梗霉

属（Cephaliophora）、Gibberella、双子囊菌属（Gemi⁃
nibasidium），将这些真菌类群和土壤微生物 α多样性

与其生长指标进行相关性分析（图 6c-6d）。发现根

际土壤真菌 α多样性与其生物量、茎粗、根长、株高呈

显著负相关（P<0. 05），Fusarium 和 Coprinopsis 分
别与其生物量和茎粗呈显著负相关（P<0. 05），

Peziza 与其根长呈显著正相关（P<0. 05）。非根际

土壤真菌 α多样性与其生物量、茎粗、根长、株高呈显

著负相关（P<0. 05），Fusarium、Gibberella、Gemini⁃
basidium 与其生物量、茎粗呈显著负相关，Peziza 与

生物量呈显著正相关（P<0. 05，图 6e-6f）。

3　讨论

3. 1　土壤微生物对多年生牧草的增益效应

荒漠草原作为集合了多年生牧草和一年生牧

草的自然生态系统，其植物 -土壤之间的双向过

程［35］必然影响着草原的植被和生态环境。研究发

现 3 种土壤微生物浓度下多年生牧草的生物量、株

高、根长、茎粗几乎无显著差异，表明土壤中微生物

的浓度差异并不能影响多年生牧草的生长。通过

对比微生物浓度较高与较低土壤中牧草的增益效

应，进一步证实了土壤微生物浓度变化对多年生牧

草生长无显著影响，以往的研究表明时间对多年生

牧草的生长也无显著影响［36］。形成这一结果可能

是多年生牧草根际和非根际的微生物存在正、负两

种效应，综合表现出中性结果。

对 4 种多年生牧草根际土壤微生物群落丰度的

研究发现，个别细菌和真菌对多年生牧草的生长呈

现不同的相关性，其中细菌 Sphingomonas 和真菌

Dominikia 与多年生牧草的生长呈负相关性。已有

研究报道，在农田生态系统中细菌 Sphingomonas 的
增加能够降低污染物邻苯二甲酸酯，提高土壤肥力

和酶活性［37］，而在本研究中该细菌与多年生牧草的

生长呈负相关，推测其机制可能与研究对象的生态

类型差异有关，因此可能使 Sphingomonas 发挥了不

同 的 功 能 ，但 具 体 的 功 能 仍 需 进 一 步 地 研 究 。

Dominikia 被发现在受病害的柑橘中丰度较高［38］，

并发现其与致病性具有一定的正相关性，本研究中

发现在多年生牧草中该菌丰度较高，其致病能力可

能是导致对多年生牧草的生长产生抑制作用的

原因。

除此之外，本研究还发现细菌 norank_f_Longi⁃
microbiaceae 和真菌 Rhizophlyctis 与多年生牧草的

生长有显著的正相关性。细菌 norank_f_Longimi⁃
crobiaceae 是 Longimicrobiaceae 下未分类的属，目前

对 Longimicrobiaceae 的研究相对较少，研究发现该

菌能够在营养浓度低的情况下生存［39］，并且该菌在

玉米生长过程中可以通过降低直链淀粉含量，减轻

矿物肥的危害［40］，说明 Longimicrobiaceae 具有低营

养适应性与植物促生的功能。因此推测 norank_f_
Longimicrobiaceae 能够适应养分含量低的荒漠草原

土壤，使该菌能够发挥原本促进植物生长的功能，

但其发挥的具体功能仍需进一步地研究。对于真

菌 Rhizophlyctis，早在 1969 年［41］就首次报道了关于

该菌的研究，真菌 Rhizophlyctis 是土壤中的有益微

生物，能够优化土壤微生物群，促进植物的生长［42］。

在本研究中，真菌 Rhizophlyctis 可能同样作为有益

微生物优化了多年生的牧草的微生物群落结构，对
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图 6　土壤真菌对 5种牧草生长的影响

Fig. 6　Effects of soil fungi on the growth of five forages
注：a，4种多年生牧草根际/非根际土壤真菌的绝对丰度；b，4种多年生牧草根际/非根际土壤真菌与其生长指标相关性分析；c、e，栉叶蒿根际（c）/
非根际（e）土壤真菌绝对丰度；d、f，栉叶蒿根际（d）/非根际（f）土壤真菌与其生长指标相关性分析。*， **， ***：P<0. 05，P<0. 01，P<0. 001
Note：a， The absolute abundance of fungi in rhizosphere / non-rhizosphere soil of 4 perennial forages； b， Correlation analysis between rhizosphere/
non-rhizosphere soil fungi and growth indexes of four perennial forages； c、e， The absolute abundance of fungi in rhizosphere（c）/non-rhizosphere
（e） soil of N.  pectinata； d、f，Correlation analysis between rhizosphere（d）/ non-rhizosphere（f） soil fungi and growth indexes of N.  pectinata.  *， 
**， ***： P<0. 05，P<0. 01，P<0. 001
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其生长产生了正增益效应。在非根际土壤微生物

群落中，发现细菌 Ellin6055 与多年生牧草的生长呈

现正相关关系，在以往的研究中该菌作为有益菌存

在于土壤中，诱导植物根部形成生物膜，促进植物

生长［43］，减少植物所受的迫害。

综合来看，土壤微生物对多年生牧草的生长发

挥的增益效应可能是多种微生物共同作用产生的

结果。根据以往的研究发现，土壤中的微生物多种

多样，彼此之间相互影响相互制约。尽管土壤中的

病原菌对植物的生长能够产生毒素，危害植物的生

长，但土壤微生物也能够促进植物吸收养分，对病

原体产生抗性作用，提高植物的耐受性等［20，44］。但

目前对多年生牧草生长没有类似的研究，土壤微生

物对其生长发挥效应的机制还需进一步研究。本

研究通过了解土壤微生物对多年生牧草的影响，探

明了多年生牧草在荒漠草原稳定生长的原因，以及

为维持多年生牧草生长提供一定理论依据。

3. 2　土壤微生物对一年生牧草的增益效应

研究发现一年生牧草栉叶蒿出现了阶段性的动

态响应［24］，其增益效应表现为由正转为负的差异过

程。本试验 10 d及之前，未灭菌土壤（N 处理）中的栉

叶蒿株高显著优于其他处理，由于本研究只控制了

土壤微生物浓度的差异，并且在 N 处理中土壤微生

物浓度相对最高，因此推测可能是在初期土壤中原

有的有益微生物发挥遗留效应促进栉叶蒿的生

长［45］，但具体的原因，还需后续进一步地研究。随着

栉叶蒿生长时期的延长，土壤微生物类群随着牧草

根系发育发生变化，通过其 35 d 根际微生物与栉叶

蒿生长指标（株高、生物量、根长、茎粗）的相关性分

析发现，根际真菌 Fusarium、Coprinopsis与栉叶蒿的

生长呈显著负相关性。Fusarium 是常见的致病真

菌，能够引起谷物疾病，对小麦等作物产生危害［46-47］，

在本文中，该菌同样对栉叶蒿的生长发挥了抑制作

用；真菌 Coprinopsis 目前对该菌在土壤中发挥的功

能研究也较少，在本研究中 Coprinopsis 表现出的抑

制作用的原因仍未可知，可能还需后续进一步的研

究。细菌 Gemmatimonadaceae 与栉叶蒿株高呈现负

相关性，有研究表明 Gemmatimonadaceae 能够促进

土壤中 N2O 的还原成 N2
［48］，而在本研究中该菌与栉

叶蒿有负相关性，推测可能与氮素的周转相关。

在 H 和 M 处理中，栉叶蒿根际中富集的细菌

Caulobacteraceae、Sphingobacteriaceaee、真菌 Peziza

与其生长呈显著正相关。已有研究发现，Caulobac‐
teraceae 能够在土壤微生物多样性较低的情况下生

存，并且研究发现 Caulobacteraceae 能在植物根际中

减缓其他有害微生物的毒素，Sphingobacteriaceae 能

够降解土壤中环境污染物［49-51］，说明这 2 种细菌具

有较强的生存和适应能力，能够在不同的环境条件

下发挥重要作用。对于一年生牧草而言，这 2 种细

菌可能通过减轻有害微生物的毒素，改善土壤质量

对栉叶蒿产生积极作用。目前还未有对真菌 Peziza
功能的研究，在本研究中发现 Peziza 对栉叶蒿的生

长能够发挥促进效应，但对其在土壤中发挥的作用

研究较少，后续仍需进一步探明其功能。除此之

外，微生物再定殖过程中还可能受到一系列随机过

程的影响［52］，由于 H 和 M 处理的土壤微生物 α 多样

性显著低于 N 处理（P<0. 05），使得微生物在获取

土壤中资源的随机性增加。少量的微生物在同样

的资源范围内，可能会获得相对较多的资源并加以

利用［53］，促进栉叶蒿生长。

非根际微生物也同样对栉叶蒿的生长有不同

的影响 ，其中细菌 Rubrobacter 和真菌 Fusarium、

Gibberella、Geminibasidium 对栉叶蒿的生长发挥负

增益效应，其中 Gibberella 也是较为常见的致病真

菌，对马铃薯、人参等植物均能造成危害［54-55］。非根

际微生物细菌 norank_f_Longimicrobiaceae、Sphin⁃
goaurantiacus、Cellvibrio、Noviherbaspirillum 和 真

菌 Peziza 对栉叶蒿的生长发挥促进作用，前人研究

发现 Sphingoaurantiacus 在土壤中对金属具有一定

的耐受性；Cellvibrio 能够作为有益微生物与其他微

生物共同作用缓解植物受到的淹水胁迫；Noviher⁃
baspirillum 可以改善 Cd、Mn 对土壤的污染，提高植

物的抗逆性［56-58］，3 种菌均能够提高植物的抗逆性，

促进植物的生长。在本研究中，这 3 种菌与栉叶蒿

的生长呈正相关，推测这几种菌能够提高栉叶蒿的

抗逆性，进而对其的生长产生一定的促进作用。这

些非根际微生物与根际微生物共同对栉叶蒿的生

长发挥作用，抑制栉叶蒿生长的微生物在未灭菌处

理中丰度最高，说明土壤本源微生物中存在抑制栉

叶蒿生长的关键微生物。

在本研究中，对于多年生和一年生牧草来说，

在不同的时间里 3 种处理的牧草生长趋势有所不

同，土壤微生物对多年生牧草的生长由根际/非根

际微生物正、负效应共同作用，最终呈现中性的影

响。对一年生牧草栉叶蒿来说，土壤微生物对其发
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挥抑制作用（图 7），这样的结果单就栉叶蒿来说可

能是“坏消息”，但对于整个自然生态系统来说，作

为生长年际波动较大的一年生牧草，适度的抑制才

是维持草原生态系统稳定的必然结果。

4　结论

土壤微生物对荒漠草原多年生牧草和一年生

牧草的生长发挥着重要作用。在本研究中，土壤微

生物与多年生牧草的生长无显著相关性，这可能是

由于根际和非根际微生物的正、负效应相互抵消，

最终表现出中性效应。相比之下，一年生牧草栉叶

蒿则表现出阶段性的动态效应：在生长前期，土壤

微生物对其生长的影响尚不明确；而在生长后期，

土壤微生物对栉叶蒿的生长发挥了抑制效应。

本研究揭示了关键土壤微生物与多年生、一年

生牧草生长间的相关性，为荒漠草原生态系统的保

护和恢复提供一定科学依据。通过了解土壤微生

物与牧草生长的相互作用，可以更精准地制定生态

修复策略，提高生态系统稳定性和恢复效率。但目

前对于这些关键土壤微生物的具体功能，及土壤微

生物对多年生和一年生牧草不同生长时期生长的

增益效应尚未进行深入解析。因此在未来的研究

中，应进一步聚焦于关键土壤微生物的功能解析，

深入挖掘与牧草生长密切相关的关键菌群及其功

能基因，并探究土壤微生物对牧草不同时期生长的

增益效应及机制。
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