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沙柳机械沙障分解对土壤细菌及真菌群落组成
的影响

张    霞 1，梁钰镁 1，高    永 1，田    琦 2，郭    鑫 3，刘宗奇 4

（1. 内蒙古农业大学  沙漠治理学院，内蒙古  呼和浩特  010018；2. 内蒙古大学  计算机学院， 
内蒙古  呼和浩特  010021；3. 鄂尔多斯市鄂托克前旗自然资源局，内蒙古  鄂尔多斯  016299；4. 内蒙古自治区

林业科学研究院  内蒙古自治区沙地（沙漠）生态系统与生态工程重点实验室，内蒙古  呼和浩特  010010）

摘    要：【目的】探究沙柳机械沙障分解对土壤细菌及真菌群落组成的影响，揭示其与土壤性质及酶活性之间

的关系，为荒漠化防治中的沙障材料优化和生态功能评估提供理论依据。【方法】以库布齐沙漠东南缘铺设 1、3、

5 和 7 a 的沙柳机械沙障为对象，未铺设沙柳机械沙障的裸露沙地作为对照（CK），采用野外原位取样和室内分

析相结合的方法，通过测定土壤理化性质和酶活性，并结合 Illumina MiSeq 高通量测序技术，分析不同铺设年限

沙障条件下微生物群落的组成与多样性特征。运用单因素方差分析（One-way ANOVA）、Pearson 相关性分析和

冗余分析（RDA）等方法，解析微生物群落与环境因子的关系。【结果】1）土壤有机碳（SOC）含量和含水率

（SMC）随铺设年限的延长而显著增加（铺设 7 a 的 SOC 较铺设 1 a 增加 71.56%，SMC 增加 79.90%）；2）细

菌群落的丰富度（Sobs、Ace 指数）在铺设 3 a 时达到峰值，而多样性（Shannon 指数）在铺设 7 a 时达到最高；

3）随着铺设年限的延长，真菌群落的多样性与丰富度整体表现为增加趋势，其中篮状菌属 Talaromyces 在铺设 

5 a 时物种相对丰度高达 83.25%；4）冗余分析表明，细菌群落受土壤有机碳和碱性磷酸酶（APh）驱动，真菌

群落主要受碱性磷酸酶、含水率和脲酶（Ure）调控。【结论】机械沙障分解会改变土壤的理化性质与酶活性，

进而显著影响微生物群落的结构和多样性。长期（5 ～ 7 a）铺设沙柳机械沙障可以促进功能微生物富集，提升

区域生态功能，为荒漠生态系统恢复提供重要支撑。

关键词：沙柳沙障；腐烂分解；物种组成；多样性；土壤性质
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Effects of Salix psammophila sand barrier decomposition on soil bacterial 
and fungal community composition

Zhang Xia1, Liang Yumei1, Gao Yong1, Tian Qi2, Guo Xin3, Liu Zongqi4

(1. College of Desert Control Science and Engineering, Inner Mongolia Agricultural University, Hohhot 010018, Inner Mongolia, China; 
2. College of Computer Science, Inner Mongolia University, Hohhot 010021, Inner Mongolia, China; 3. Natural Resources Bureau 
of Ertokqian Banner, Ordos 016299, Inner Mongolia, China;4. Inner Mongolia Key Laboratory of Desert Ecological System, Inner 

Mongolia Academy of Forestry Sciences, Hohhot 010010, Inner Mongolia, China)

Abstract:【Objective】To explore the effects of the decomposition of Salix psammophila mechanical sand barriers on the composition 
of soil bacterial and fungal communities.【Method】Salix psammophila sand barriers deployed for 1, 3, 5, and 7 years were selected as 
research objects, with bare sandy land as the control (CK). Field in-situ sampling, indoor indicator measurements, and Illumina MiSeq 
sequencing technology were employed to reveal the response relationships between bacterial and fungal diversity, soil properties, and 
enzyme activity during the decay process of Salix sand barriers.【Result】1) Soil organic carbon (SOC) and soil moisture content 
(SMC) increased significantly with the duration of deployment (SOC increased by 71.56% after 7 years compared to 1 year, and SMC 
increased by 79.90%); 2) Richness (Sobs and Ace indices) of bacterial communities peaked at 3 years of deployment, while diversity 

Doi:10.14067/j.cnki.1673-923x.2026.08.019



张    霞，等：沙柳机械沙障分解对土壤细菌及真菌群落组成的影响196 第 8 期

荒漠化是全球干旱与半干旱地区面临的重大

生态环境问题，严重影响区域生态安全与可持续

发展 [1]。我国是世界上受荒漠化危害最严重的国

家之一，荒漠化土地面积广，治理需求极为迫切 [2]。

在多种荒漠化治理技术中，植物固沙措施因其良

好的生态效益而被广泛应用。不同固沙植物如沙

柳 Salix psammophila、 沙 蒿 Artemisia ordosica 和

柠条 Caragana korshinskii 等，在固沙效果与持久

性方面存在显著差异 [3-4]。其中，沙柳机械沙障以

较强的机械稳定性和缓慢的分解特性，在我国北

方沙区得到广泛应用，可以有效控制风蚀并改善

地表微环境 [5]。铺设沙障不仅能够通过物理作用阻

滞沙粒移动，还可以借助植物残体的分解释放有

机质，显著改变土壤的理化性质。研究表明，沙

柳沙障能够明显提高土壤有机碳（SOC）含量和土

壤含水率（SMC），并调控土壤酶活性，如蔗糖

酶（Suc）、脲酶（Ure）和碱性磷酸酶（APh）等 [6]。

这些变化为土壤微生物群落的繁殖和演替提供了

重要的资源基础与生境条件。土壤微生物作为生态

系统功能的核心驱动者，其群落结构和多样性对

土壤养分循环和生态系统稳定性具有重要作用 [7]。 
SOC 和 SMC 的提升能够为微生物提供充足的碳源

和水分，促进如慢生根瘤菌属 Bradyrhizobium 和

篮状菌属Talaromyces等功能类群的富集 [8-9]。此外，

土壤酶是微生物代谢活性的关键指标，其活性变

化不仅能间接反映养分转化状态，还能影响微生

物群落构建。例如，碱性磷酸酶活性常与土壤磷

有效性及真菌群落结构密切相关 [10]。细菌与真菌

在生态策略和底物利用上存在明显分化，导致二

者对环境因子的响应机制不同，这种差异是理解

沙障降解过程中微生物群落演替与功能发挥的重

要基础 [11]。

尽管已有研究关注到沙柳沙障对土壤微生物

的局部影响，但针对不同铺设年限下细菌与真菌

群落的动态变化，以及二者与环境因子的响应关

系，仍缺乏系统性研究。本研究以库布齐沙漠东

南缘不同铺设年限（1、3、5 和 7 a）的沙柳机械

沙障为对象，通过野外采样与高通量测序技术，

结合多元统计分析，重点探究以下内容：1）沙障

分解过程中土壤微生物群落组成与多样性的时序

变化特征；2）土壤理化性质与酶活性对微生物群

落结构的作用；3）细菌与真菌群落对环境因子响

应的差异。本研究结果旨在为沙障材料筛选、配

置年限优化以及荒漠生态系统恢复提供理论依据

与技术支持。

1 材料与方法

1.1 研究区概况

研究区位于库布齐沙漠东南缘（40°36′14″N，

108°42′16″E），地处内蒙古鄂尔多斯独贵塔拉镇，

是典型的温带干旱荒漠区。该地区年平均降水量

为 260 mm，降水季节分配不均；年平均气温 5.5 ℃，

极端最低气温 -30 ℃，极端最高气温 38 ℃；全年

盛行西北风，平均风速 3.5 m/s，年大风日数约 30 d，
风蚀作用显著；无霜期约 135 d，植物生长期较

短。该区域以流动 - 半固定沙丘为主，植被覆盖度

较低，优势种包括沙柳、沙蒿和沙米 Agriophyllum 
squarrosum 等沙生植物，对维持沙地生态系统稳

定性具有重要作用。该区域风沙活动频繁，是荒

漠化防治的重点区域之一。

1.2 试验设计与样品采集

选择铺设 1、3、5 和 7 a 的沙柳机械沙障样地，

以裸露沙地作为对照样地（CK）。在各样地的对

角线上随机选取间隔大于 3 m 的 4 个障格，每个

障格的面积为 1 m×1 m，每个障格每条边的中间

位置作为采样点。采集障体根际与根际周边的土

壤样品，土层深度 15 ～ 20 cm，将同一个障格采

集的 4 个点位的土壤均匀混合为 1 个样品，每个

铺设年限取 4个重复。采集的土壤样品分为 3部分：

一部分自然阴干，用于测定土壤基本性质；一部

分放入无菌离心管中，低温保存，用于测定土壤

酶活性；一部分暂存于无菌离心管，于干冰中低

温保存，用于提取土壤细菌和真菌 DNA。

(Shannon index) was highest at 7; 3) Fungal diversity and richness generally showed an increasing trend, with Talaromyces dominating 
at 5 years, accounting for up to 83.25%, and the Shannon index of fungal communities significantly increased by 7 years; 4) Redundancy 
analysis indicated that bacterial communities were driven by SOC and alkaline phosphatase (APh), while fungal communities were 
primarily regulated by APh, SMC, and urease (Ure).【Conclusion】The decomposition of Salix psammophila mechanical sand barriers 
significantly influenced the structural and functional succession of microbial communities by altering soil physicochemical properties and 
enzyme activity, providing a scientific basis for optimizing sand barrier materials and evaluating ecological functions in desertification 
control.
Keywords: Salix psammophila sand barrier; decomposition and decay; species composition; diversity; soil properties
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1.3 DNA 提取、PCR 扩增及高通量测序

使用Fast DNA®SPIN Kit for Soil（MP Biomedicals， 
Solon，USA）试剂盒提取不同铺设年限沙柳机械沙

障土样细菌及真菌 DNA，经 1% 琼脂糖凝胶电泳评

估质量。以纯化 DNA 为模板，采用细菌引物 338F 
（5'-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3'）和 806R（5'- 
GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3'）扩增 16S rRNA 
基因的 V3-V4 高变异区域；真菌通过引物 ITS1F
（5'-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3'）和 ITS2R 
（5'-GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3'）进行PCR扩增。 
PCR 产物经 2% 琼脂糖凝胶电泳检测后，使用 
Axy Prep DNA Gel Extraction Kit（Axygen Biosciences， 
Union City，CA，USA）切胶回收纯化，并用 Quanti  
Fluor ™ -ST 系统定量。最终委托上海美吉生物医

药科技有限公司在 Illumina Miseq PE 300 平台上进

行高通量测序。

1.4 土壤性质测定

采用重铬酸钾氧化法测定土壤有机碳含量；

土壤含水率使用铝盒在 105 ℃下烘干测定；土壤

pH 值使用 pH 计测定；土壤蔗糖酶活性采用 3,5-
二硝基比色法（DNS 法）测定；碱性磷酸酶活性

采用磷酸苯二钠比色法测定；脲酶活性采用苯酚

钠 - 次氯酸钠比色法测定。

1.5 数据分析

利用 Usearch 软件以 97% 相似度对非重复序

列进行 OTU（Operational taxonomic units）聚类，

获得代表序列。代表序列与 Unite 真菌 ITS 数据库

（Release 8.0 http://unite.ut.ee/index.php）进行比对，

获取分类信息，并采用 RDP classifier 贝叶斯算法

进行物种分类，在属水平统计真菌和细菌物种组

成，并基于 mothur 软件计算 Alpha 多样性指数。

对土壤的基本性质、微生物 Alpha 多样性指数经

方差齐性检验后，运用 SPSS 27.0 软件进行单因素

方差分析（One-way ANOVA），组间比较采用最

小显著差异法（LSD），多重比较采用 Duncan 法 
（P ＜ 0.05）。运用 GraphPad Prism 10.0 软件绘

制柱状图，Pearson 相关性分析图由 Origin 2021 软

件生成，运用 Canoco 5.0 软件完成环境因子与群

落结构的冗余分析（RDA）。

2 结果与分析

2.1 不同年限沙柳机械沙障土壤基本性质变化

沙柳机械沙障在不同铺设年限（1、3、5、7 a） 
条件下对土壤性质及酶活性的影响如图 1 所示。

总体而言，随着铺设年限的延长，土壤性质整体

呈改善态势。土壤 pH 值在不同铺设年限间无显著

差异，土壤有机碳含量和含水率随着铺设年限的

不同小写字母表示在不同铺设年限间差异显著（P ＜ 0.05）。下同。 
The different lowercase letters indicate significant differences between different installation durations(P ＜ 0.05). The same below.

图 1    不同铺设年限沙柳机械沙障土壤性质及酶活性
Fig. 1    Soil characteristics and enzyme activities in Salix psammophila sand barriers at different installations
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延长显著增加（P ＜ 0.05），二者均在铺设 1 a 时

最低而铺设 7 a 时达到最高。在土壤酶活性方面，

土壤蔗糖酶在不同铺设年限间无显著差异；土壤

脲酶和碱性磷酸酶活性随着铺设年限的延长均呈

先减少后增加再减少的趋势，铺设 5 a 时的碱性磷

酸酶活性显著高于其他年限，比铺设 1、3 和 7 a
分别提升 67.0%、78.8% 和 88.8%。

2.2 不同年限沙柳机械沙障细菌物种组成及多 
样性

2.2.1 属水平细菌物种组成

如图 2 所示，不同铺设年限的沙柳机械沙障细

菌 Top 5 属的物种相对丰度按照大小排序依次为：

norank_f_Sandaracinaceae、链霉菌属 Streptomyces、 
慢 生 根 瘤 菌 属 Bradyrhizobium、 分 枝 杆 菌 属

Mycobacterium和土微菌属Pedomicrobium。norank_ 
f_Sandaracinaceae 和土微菌属的相对丰度随着铺

设年限的延长呈先上升后下降的趋势，均在铺设 
5 a 时达到峰值，分别为 6.14% 和 2.49%。而链霉

菌属和分枝杆菌属的相对丰度随着铺设年限的延

长呈先下降后上升的趋势，均在铺设 3 a 时物种相

对丰度最小。慢生根瘤菌属的物种丰度整体上呈

上升趋势，在铺设 7 a 时达到 3.46%。

2.2.2 OTU 水平细菌多样性

基于 OTU 水平的土壤细菌群落多样性分析表

明，沙柳机械沙障不同铺设年限对土壤细菌群落

的多样性及结构具有显著影响（图 3）。Sobs 指
数与 Ace 指数反映了沙柳机械沙障分解过程中土

壤细菌群落的丰富度，整体均呈上升趋势，说明

随着铺设年限的延长，沙柳沙障细菌丰富度逐渐

增加；Shannon 指数整体呈先上升后下降趋势，

Simpson 指数整体呈下降趋势，说明在 OTU 水平

细菌多样性增加。Sobs 指数在不同铺设年限间差

异显著（P ＜ 0.05），铺设 3 a 时达到最高，显著

高于铺设 1 和 7 a；Ace 指数的变化趋势与 Sobs 指
数一致；Shannon指数在不同年限间差异显著（P＜ 
0.05），铺设 7 a 时达到最高，显著高于其他年限；

Simpson 指数在不同年限间无显著差异。综上，沙

柳机械沙障分解过程对土壤细菌群落的丰富度、

多样性及均匀性存在显著影响。

2.3 不同年限沙柳机械沙障真菌物种组成及多 
样性

2.3.1 属水平真菌物种组成

如图 4 所示，铺设不同年限的沙柳机械沙障

细菌 Top 5 属的物种丰度按照大小排序依次为篮状

菌属 Talaromyces、木霉属 Trichoderma、锥壳菌属

Coniolariella、柄孢壳菌属 Podospora 和柱顶孢霉

属 Scytalidium。篮状菌属和木霉属的相对丰度随

着铺设年限的延长呈先上升后下降的趋势，篮状

菌属在铺设 5 a 时达到峰值（83.25%），木霉属在

铺设 3 a 时达到峰值（30.39%）。而锥壳菌属和柄

孢壳菌属的相对丰度随着铺设年限的延长呈先下

降后上升的趋势，均在铺设 3 a 时最小。柱顶孢霉

属物种相对丰度整体呈上升趋势，铺设 7 a 时物种

丰度达到 6.20%。

图 2    细菌 Top 5 属物种相对丰度
Fig. 2    Relative abundance of species from the top 5 bacterial genera
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2.3.2 OTU 水平真菌多样性

基于 OTU 水平的土壤真菌群落多样性分析显

示，沙柳沙障铺设年限对土壤真菌群落的多样性

及结构存在显著影响（图 5）。在群落丰富度层面，

Sobs 指数和 Ace 指数均表明，铺设 3 a 的沙柳沙

障土壤真菌群落丰富度最高，显著高于其他铺设

年限（P ＜ 0.05）。铺设 3 a 的 Sobs 指数和 Ace
指数较铺设 1 a 分别提高了 82.5% 和 78.3%。在群

落多样性方面，Shannon 指数和 Simpson 指数的变

化趋势相反，铺设 7 a 时 Shannon 指数达到最高，

图 3    不同铺设年限沙柳机械沙障 OTU 水平细菌 Alpha 多样性指数
Fig. 3    OTU-level bacterial alpha diversity in Salix psammophila barriers across installation ages

图 4    真菌 Top 5 属物种相对丰度
Fig. 4    Relative abundance of species from the top 5 fungal genera
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显著高于其他年限（P ＜ 0.05）；而 Simpson 指数

最低，显著低于其他年限（P ＜ 0.05）。结果表明，

铺设 7 a 时土壤真菌群落具有最高的物种多样性和

最均匀的物种分布。

2.4 土壤优势菌群与环境因子的相关性分析

2.4.1 土壤细菌优势菌群与环境因子的相关性分析

沙柳机械沙障分解过程中土壤性质、细菌优势

菌群及 Alpha 多样性之间的相关性分析（图 6）表

明，SMC 和 SOC 是影响细菌群落结构和多样性的

主要环境因子，与多数细菌属和多样性指数呈正相

关。从土壤性质来看，pH 值与多数细菌属以及多

样性指数的相关性较弱，但与 Shannon 指数呈弱正

相关，说明 pH 值对细菌多样性存在一定正向影响；

土壤含水率、土壤有机碳含量与链霉菌属、慢生根

瘤菌属呈正相关，同时与 Shannon 指数和 Ace 指数

也呈正相关，说明土壤水分和有机碳可以促进细菌

群落多样性与丰富度的提升。从土壤酶活性来看，

蔗糖酶活性、脲酶活性与 Shannon 指数、Ace 指数

呈负相关，与分枝杆菌属呈正相关，说明这 2 种酶

更有利于特定菌属的生存繁衍；碱性磷酸酶活性与

norank_f_Sandaracinaceae 属、土微菌属呈正相关，

说明其对这 2 个菌属的生长有促进作用。细菌属间

的相关性分析结果显示，norank_f_Sandaracinaceae
属与土微菌属呈显著正相关，说明这些菌属可以在

相似生境中共存；链霉菌属与慢生根瘤菌属、分枝

杆菌属呈显著正相关，表明三者之间存在协同作用。

土微菌属与 Sobs 指数、Ace 指数呈显著正相关，

说明该菌属对细菌群落的丰富度有重要贡献。

2.4.2 土壤真菌优势菌群与环境因子的相关性分析

沙柳沙障分解过程中土壤性质与真菌群落及多

样性之间的相关性分析如图 7 所示。土壤 pH 值、

含水率和有机碳含量显著影响真菌群落结构，其中

柄孢壳菌属和柱顶孢霉属与这些因子呈正相关。蔗

糖酶和脲酶活性与真菌多样性指数呈负相关，但对

锥壳菌属的生长有促进作用。篮状菌属与 Simpson
指数呈显著正相关，表明其作为优势类群可显著降

低群落均匀度。同时，真菌属之间存在显著的相关

性，如柄孢壳菌属与柱顶孢霉属协同共存，而篮状

菌属与锥壳菌属、柄孢壳菌属、柱顶孢霉属存在竞

争关系。柄孢壳菌属与 SMC、SOC 呈极显著正相

关，木霉属与 SOC 呈显著负相关，篮状菌属则与

pH 值呈显著负相关。Alpha 多样性分析显示，Sobs
指数与脲酶活性呈极显著负相关。

图 5    不同铺设年限沙柳机械沙障 OTU 水平真菌 Alpha 多样性指数
Fig. 5    OTU-level fungal alpha diversity in Salix psammophila barriers across installation ages
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2.5 土壤优势菌群与环境因子的 RDA 分析

如图 8A 所示，以沙柳机械沙障土壤性质和部

分酶活性为解释变量，以细菌优势菌及多样性指

数为响应变量进行冗余分析。结果表明，norank_

f_Sandaracinaceae 属（norank_f_S.）和土微菌属

（Ped.）主要受到 APh 的正向作用，但土微菌属

受到 Suc 和 Ure 的负向作用；慢生根瘤菌属（Bra.）
主要受到 pH 值、SOC、SMC 的正向作用；pH 值、

norank_f_S. 为 norank_f_Sandaracinaceae 属；Str. 为链霉菌属；Bra. 为慢生根瘤菌属；Myc. 为分枝杆菌属；Ped. 为土微菌属。 
*，P ＜ 0.05；**，P ＜ 0.01；***，P ＜ 0.001。下同。 

norank_f_S. denotes norank_f_Sandaracinaceae; Str. denotes Streptomyces species; Bra. denotes Bradyrhizobium species; Myc. denotes Mycobacterium species;  
Ped. denotes Pedobacter species. *, P ＜ 0.05; **, P ＜ 0.01; ***, P ＜ 0.001. The same below.

图 6    土壤细菌优势菌及多样性与环境因子的相关性
Fig. 6    Correlation between dominant soil bacterial species, diversity and environmental factors

Tal. 为篮状菌属；Tri. 为木霉属；Con. 为锥壳菌属；Pod. 柄孢壳菌属；Scy. 为柱顶孢霉属。 
Tal. denotes Talaromyces species; Tri. represents Trichoderma species; Con. is a member of the genus Coniolariella; Pod. indicates Podospora species;  

Scy. signifies Scytalidium species.

图 7    真菌优势菌及多样性与环境因子的相关性
Fig. 7    Correlation between dominant fungal species, diversity and environmental factors
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SMC、SOC、Suc、Ure 与慢生根瘤菌属、链霉菌

属（Str.）呈正相关，与 APh 呈负相关；分枝杆

菌属（Myc.）主要受到 Suc 和 Ure 的正向作用，

受到 APh 的负向作用。Sobs 指数、Ace 指数、

Shannon指数与APh、SOC、pH值、SMC呈正相关，

与 Suc 和 Ure 呈负相关，而 Simpson 指数与 Suc、
Ure 呈正相关，与 APh、SOC、pH 值、SMC 呈负

相关。综上，SOC 和 APh 是影响细菌物种丰度和

群落多样性的主要环境因子。

如图 8B 所示，以沙柳机械沙障土壤性质和部

分酶活性为解释变量，以真菌优势菌及多样性指

数为响应变量进行冗余分析。结果表明，篮状菌

属（Tal.）与 APh、Ure、Suc 呈正相关，与 SOC、
SMC、pH 值呈负相关；木霉属（Tri.）与 pH 值呈

正相关，且主要受到 APh、SOC、SMC、Ure 和

Suc 的负向作用；锥壳菌属（Con.）和柄孢壳菌属

（Pod.）主要受 APh 的负向作用，与其他环境因

子呈正相关；柱顶孢霉属（Scy.）主要受 pH 值、

SMC、SOC 的正向作用，受到 APh 的负向作用。

APh 对 Simpson 指数的正向作用最大，pH 值对

Shannon 指数的正向作用最大；Ace 指数和 Sobs
指数受到 pH 的正向作用，受 Suc 和 Ure 的负向作

用最大。综上，APh、SMC 和 Ure 是显著影响真

菌物种丰度和群落多样性的主要环境因子。

图 8    真菌及细菌优势属及多样性与环境因子的 RDA 分析
Fig. 8    RDA analysis of dominant fungal and bacterial genera and their diversity in relation to environmental factors

3 讨    论

3.1 沙柳机械沙障分解对细菌及真菌物种组成与

多样性的影响

本研究结果表明，沙柳机械沙障的分解过程

对土壤细菌与真菌的群落组成与多样性具有显著

影响。细菌群落方面，随着沙障铺设年限延长，

土壤细菌丰富度在铺设 3 a 时达到峰值，而多样性

在铺设 7 a 时最高。这一现象可能源于沙障分解早

期（1～3 a）为细菌提供了易降解碳源（如纤维素），

促进了链霉菌属的快速定殖，细菌丰富度显著提

升 [12-13]；铺设后期（5 ～ 7 a）木质素等难降解物

质累积，有利于功能多样化的共生菌和腐生菌发

育，从而提升群落均匀性 [14]。

真菌群落方面，真菌群落丰富度在铺设 3 a 时

显著升高，而多样性在铺设 7 a 时达到峰值，这可

能是由于铺设早期（3 a）沙柳沙障组织分解，释

放大量木质纤维素复合物，为丝状真菌（如篮状

菌属、木霉属）提供了专属底物，推动其快速扩

张，导致丰富度激增 [15]。特别是篮状菌属在铺设

5 a 时物种相对丰度高达 83.25%，可能是较强的木

质素降解能力使其在沙障分解中后期占据绝对优

势，推动沙障残体的结构性崩解 [16]。铺设 7 a 时，

真菌群落多样性达到最高，可能是因为生态位分

化与功能互补逐步建立，群落结构趋于稳定与 
复杂 [17]。

3.2 土壤环境因子对细菌及真菌物种组成的影响

本研究通过 RDA 和 Pearson 相关性分析，系

统揭示了土壤理化性质与酶活性对微生物群落结

构的影响。结果表明，细菌与真菌对环境因子的

响应存在显著差异。细菌群落主要受 SOC 与 APh
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驱动。SOC 随着铺设年限的延长显著增加（铺设

7 a 较铺设 1 a 提升 71.56%），促进了链霉菌属和

慢生根瘤菌属的富集 [16]，SOC 的提升可能会显著

影响土壤微生物的碳利用策略，从而改变群落结

构 [18]。而 APh 作为磷循环关键酶，其活性在铺设

5 a 时达到峰值，这与细菌丰富度的最高值同步，

表明磷循环关键酶可能通过调控营养供给间接塑

造微生物群落 [19-20]，这些菌群可能通过分泌胞外

酶参与碳转化 [21]，并与 APh 活性协同提升磷素有

效性。

真菌群落则主要受 APh、SMC 和 Ure 调控。

柄孢壳菌属与 SMC、SOC 呈极显著正相关（P ＜ 
0.01），表明其在水分与碳源充足条件下更具竞争

优势，可能参与木质素降解与腐殖质形成 [22-23]；

而篮状菌属与 pH 值显著负相关 [24]，体现其对酸

性微环境的适应性 [25]，这可能与沙障分解过程中

有机酸释放所导致的 pH 值下降密切相关，说明微

环境酸化是真菌群落结构重塑的重要驱动力 [22]；

木霉属与 SOC 呈负相关，可能因其在贫碳环境中

通过竞争性代谢策略占据优势 [26]。沙柳沙障分解

过程中，SOC、SMC 和 APh 等因子的变化驱动了

微生物群落演替，细菌丰富度在铺设 3 a 时达峰值，

多样性在铺设 7 a 时最高，真菌丰富度在铺设 3 a
时激增，且篮状菌属 Talaromyces 在铺设 5 a 时占

优势 [22]。同时，RDA 分析表明，细菌受 SOC 和

APh 驱动 [27]，真菌受 APh、SMC 和 Ure 调控 [28]，

这些因素促进了功能微生物富集与生态功能提升。

4 结    论

本研究通过分析不同铺设年限沙柳机械沙障

对土壤微生物群落的影响发现，沙障分解过程显

著改变了土壤细菌及真菌群落物种组成及多样性。

细菌群落的丰富度在铺设 3 a 时达到峰值，而多样

性在铺设 7 a 时最高，真菌群落的丰富度和多样性

分别在铺设 3 和 7 a 时显著增加，表明微生物群落

随沙障分解呈现动态变化。土壤环境因子分析显

示，有机碳和碱性磷酸酶是驱动细菌群落演变的

核心因子，真菌群落则主要受碱性磷酸酶、土壤

含水率和脲酶调控。篮状菌属在铺设 5 a 时物种相

对丰度高达 83.25%，其较强的木质素降解能力可

能加速沙障降解。微生物群落变化与土壤酶活性

密切相关，APh 活性峰值与真菌丰富度最高值同

步出现，表明磷循环关键酶可能通过养分调控塑

造真菌群落。本研究揭示了沙柳沙障通过改变土

壤性质及酶活性来调控微生物群落组成与多样性

的机制，为荒漠化防治提供了理论依据，未来研

究可进一步解析微生物功能基因的生态作用。
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