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川西北高寒草甸转为耕地对土壤微生物群落的影响
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摘要：20 世纪 60 年代在川西北若尔盖地区，大面积高寒草甸挖渠排水后开垦为耕地，后又用于唐古特大黄等道地药

材种植，土地利用转化对土壤理化性质和微生物群落会产生重要影响。利用 Illumina MiSeq 测序技术，对比分析了

若尔盖高寒草甸和唐古特大黄土壤 0~60 cm 土层微生物群落特征，探究土地利用变化对土壤理化性质和微生物群

落的影响。结果表明，高寒草甸开垦为耕地后土壤饱和含水量、田间持水量和滞留含水量降低。不同深度唐古特大

黄土壤 pH 值和全钾含量均显著高于草甸土壤，有机质含量在 0~20 cm 土层显著低于草甸土壤，碱解氮和总氮含量

仅在土壤深度分别为 0~20 cm 和 20~40 cm 时显著降低。与草甸土壤相比，唐古特大黄土壤细菌多样性增加而真

菌多样性降低，芽孢杆菌属相对丰度显著增加，有益真菌相对丰度降低，潜在有害真菌相对丰度增加。冗余分析结

果表明，速效钾、有机质、有效磷、总氮是影响土壤微生物群落的主要养分因子。共现网络分析表明，草甸开垦转为

耕地后土壤微生物群落复杂性降低，细菌形成了比真菌更复杂的共现网络。研究结果有助于深入了解川西北高寒

草甸开垦后土壤理化性质和微生物群落变化，可为人工种植唐古特大黄的可持续性提供理论依据。
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Abstract： In the 1960s， extensive tracts of alpine meadows in the Zoige region of northwestern Sichuan were drained 
and converted into cultivated land， later utilized for cultivating genuine medicinal materials （for example Rheum 

tanguticum）.  This change is significantly impacting soil physicochemical properties and microbial communities.  
Utilizing Illumina MiSeq sequencing technology， this study compares and analyzes the microbial community 
characteristics of the Zoige alpine meadows and soils used for R.  tanguticum cultivation across soil depths of 0-60 
cm.  The effects of the land use change on soil physicochemical properties and microbial communities are 
investigated.  Results indicate that the conversion of alpine meadow into cultivated land led to decrease in saturated 
moisture content， field capacity， and retention water content.  The pH and total potassium content of soils used to 
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grow R.  tanguticum were significantly higher than meadow soil at several depths， while organic matter content was 
significantly lower in the 0-20 cm soil layer compared to meadow soil.  Alkaline hydrolyzable nitrogen and total 
nitrogen content only significantly decreased at soil depths of 0-20 cm and 20-40 cm， respectively.  Compared 
with meadow soil， R.  tanguticum soil exhibited increased bacterial diversity and decreased fungal diversity.  
Cultivation of R.  tanguticum significantly increased the abundance of Bacillus， reduced beneficial fungi， and 
increased potentially harmful fungi.  Redundancy analysis highlighted available potassium， organic matter， available 
phosphorus， and total nitrogen as the main nutrient factors influencing soil microbial communities.  Co-occurrence 
network analysis suggested that the conversion of meadow to cultivated land reduced the complexity of soil microbial 
communities， with bacteria forming more complex co-occurrence networks than fungi.  The findings contribute 
significantly to the advanced understanding of the alterations in soil physicochemical properties and microbial 
communities following the reclamation of alpine meadows in Northwestern Sichuan， providing scientific data to assist 
in the formulation of sustainable management practices for R.  tanguticum.
Key words： alpine meadows； microbial community； land use change； Rheum tanguticum

土地利用方式的改变常常伴随着土壤生态的变化，甚至引起土地退化。研究表明，草地表层土壤（0~10 cm）

有机碳、全氮和微生物生物量随草地退耕呈下降趋势，真菌与细菌比显著降低［1］。草甸开垦为农田会减弱微生物

对植物残体的转化作用，降低土壤有机质的积累［2］。若尔盖湿地地处青藏高原东北边缘，拥有中国面积最大的高

寒泥炭沼泽。从 20 世纪 60 年代开始，由于排水开垦等原因，该区域湿地景观发生了明显的转变［3］。若尔盖县自

2000-2019 年，土地利用类型整体呈由湿地向草地，草地向林地、耕地等转变的趋势，其中草地面积减少了

334. 28 km2（5. 25%），耕地面积增加了 30. 53 km2 （47. 72%）［4］。

唐古特大黄（Rheum tanguticum）作为川西北道地药材，其人工种植面积占若尔盖县中药材种植面积的 80%
以上［5］。种植大黄的土地多由草甸开垦而来，包括唐古特大黄在内的多种中药材通常需要种植多年以上方可成

药，连续种植会对土壤理化性质和微生物群落产生一定影响。如党参（Codonopsis pilosula）连作后根际土壤有机

碳、全磷、全氮和盐分等含量增加，而土壤 pH 值降低［6］。张敏等［7］研究发现连作光果甘草（Glycyrrhiza glabra）显

著降低了土壤中有益真菌丰度而增加了病原真菌丰度，土壤微生物群落结构发生改变。随着连作年限增加，西洋

参（Panax quinquefolium）土壤真菌多样性降低，属水平真菌优势菌群发生较大改变［8］。目前关于大黄研究多集中

于其临床应用和主要药效成分［9-11］，大黄种植区特别是土地利用变化后土壤养分状况和微生物群落变化研究较

少，高寒草甸转变成耕地连续种植大黄对土壤环境的影响及其机制尚不明确。

本研究通过采集高寒草甸和大黄种植区 0~60 cm 深度土壤样品，采用 Illumina MiSeq 测序技术，研究高寒草

甸和唐古特大黄种植区土壤微生物群落结构的变化规律，结合土壤理化性质，阐明土地利用变化对土壤理化性质

和微生物群落结构的影响，揭示高寒草甸开垦长期耕种土壤环境的演变规律，同时为唐古特大黄可持续生产提供

科学帮助和指导作用。

1　材料与方法

1. 1　研究区概况

研究区位于四川省阿坝藏族羌族自治州若尔盖县阿西镇团结村（33°43′58″Ｎ，103°09′25″Ｅ），海拔 3200~
3300 m，年平均降水量 650 mm，年平均日照时数 2400 h，属于高原寒带湿润季风气候，常年无夏。年平均气温

1. 1 ℃，无绝对无霜期。自然土壤类型主要为草甸土和草毡土等，以蒿草属、蓼属植物为主。本研究分别选取多

年生高寒草甸（M）和唐古特大黄（T）各 3块样地。草甸与唐古特大黄样地均属于阿坝州若尔盖贝格中药材合作专

营社，唐古特大黄样地在 1967 年由草甸开垦而成，先后种植青稞（Hordeum vulgare var.  coeleste）和唐古特大黄。

唐古特大黄于 2002 年开始种植，种植 5 年后一次性采收。主要的田间管理包括种植前翻耕（深度约 40 cm），穴栽

唐古特大黄一年生幼苗，种植密度约 45000 株·hm-2，种植后穴施堆腐羊粪（每穴约 50 g），施用羊粪 2250 kg·hm-2。
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1. 2　样品采集

本研究土壤样品于 2022 年 4 月采集，分别在每个样地，各选取 3 个采样点采集土壤样品。每个采样点用对角

线布点法设置 3 个重复，去除地表植被，在 0~20 cm 和 20~40 cm 处用环刀（高度 5 cm，直径 5 cm，体积 100 cm3）取

原状土样测定土壤容重。同时在 0~20 cm、20~40 cm、40~60 cm 深度分层采集土壤，剔除石头和可见根系后装

于无菌袋中带回实验室，所有采样点共获得 18 个土壤样品。每个样品采集后立马分成 2 份：1 份装于无菌离心管

后置于液氮罐，用于土壤微生物群落结构多样性分析；另 1 份置于无菌袋中带回实验室，阴干，过 2 mm 筛用于土

壤养分指标和颗粒组成测定。

1. 3　土壤基本理化性质测定

采用环刀烘干法测定土壤容重，采用吸管法测定土壤颗粒组成，土壤颗粒粒级按照美国制土壤颗粒组成分

组，分为 3 级：0. 05~2. 00 mm 砂粒，0. 002~0. 050 mm 粉粒和<0. 002 mm 黏粒［12］。土壤水力学特性采用压力膜

仪（MANIFOLD#0700 SERIES， 美国）测定，压力膜仪设置吸力为-330 cm，-15000 cm H2O，分别对应田间持

水量和滞留含水量［13］。土壤养分测定均采用常规分析方法，具体测定步骤参照鲍士旦［14］《土壤农化分析（第三

版）》。采用电位计法测定土壤 pH 值（土水比 1. 0∶2. 5），用外加热重铬酸钾氧化-容量法测定土壤有机质，碱解

氮含量采用碱解扩散法测定，使用氢氧化钠熔融-钼锑抗比色法测定土壤全磷含量，使用碳酸氢钠浸提-钼锑抗

比色法测定土壤速效磷含量，使用碱熔-火焰光度法测定土壤全钾含量，使用乙酸铵浸提-火焰光度法测定土壤

速效钾含量，土壤全氮含量使用碳氮元素分析仪（vario TOC cube， Elementar， 德国）测定［15］。

饱和含水量测定：将采集的环刀原状土壤样品置于平底盆内，注水至环刀上沿，静置 12ｈ使之饱和，此时环

刀土壤中的非毛管孔隙和毛管孔隙都充满水分，称重。环刀内土壤样品 105 ℃烘干至恒重。计算即可得到饱和

含水量：

θs=
M 2 - M 1

M 1 - M 0
×100%

式中：M0为环刀质量（g）；M1为环刀加干土质量（g）；M2为饱和环刀样的重量（g）。

大孔隙度由容重（BD）计算得到：大孔隙度=（1- BD
2. 65）×100%

1. 4　土壤微生物群落测定与分析

根据 E. Z. N. A. ® soil 试剂盒（Omega Bio-tek， Norcross， GA， 美国）说明书进行土壤微生物 DNA 抽提。使

用引物 338F/806R（5′-ACTCCTACGGGAGGCAGCAG-3′/5′-GGACTACHVGGGTWTCTAAT-3′）对细菌

基因 V3~V4 可变区进行 PCR 扩增，使用引物 ITS1F/ITS2R（5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3′/5′- 

GCTGCGTTCTTCATCGATGC-3′）对 真 菌 基 因 ITS 可 变 区 进 行 PCR 扩 增［16］。 PCR 反 应 体 系 为 ：5×
TransStart FastPfu 缓冲液 4 μL，2. 5 mmol·L-1 dNTPs 2 μL，上下游引物（5 µmol·L-1）各加 0. 8 μL，TransStart 
FastPfu DNA 聚合酶 0. 4 μL，模板 DNA 10 ng，补足至 20 μL。扩增程序如下：95 ℃预变性 3 min，27 个循环（95 ℃
变性  30 s，55 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 30 s），然后 72 ℃稳定延伸 10 min。使用 2% 琼脂糖凝胶回收 PCR 产物，利用

DNA 凝胶回收纯化试剂盒（PCR Clean-Up Kit，中国逾华）进行回收产物纯化，并用 Qubit 4. 0（Thermo Fisher 
Scientific， 美国） 对回收产物进行检测定量。使用 NEXTFLEX Rapid DNA-Seq Kit对纯化后的 PCR 产物进行建

库。测序在 Illumina PE300 平台进行（上海美吉生物医药科技有限公司）。使用 fastp（version 0. 19. 6）软件对双端

原始测序序列进行质控，使用 FLASH（version 1. 2. 11）软件进行拼接。使用 UPARSE 7. 1 根据 97% 的相似度对

质控拼接后的序列进行操作分类单元（operational taxonomic units，OTU）聚类。利用 RDP classifier 比对 Silva 
16S rRNA 基因数据库（v138）进行 OTU 物种分类学注释。

1. 5　数据分析

采用 Excel 2021、SPSS 22. 0 软件对数据进行整理和统计分析，通过独立样本 T 检验、单因素方差分析（one-

way ANOVA）和 Duncan 法进行显著性分析（α=0. 05），采用 R 语言“Vegan”包计算微生物 Alpha（α）多样性指数

并进行主坐标分析（principal coordinate analysis，PCoA）和置换多元方差检验（permutational multivariate analysis 
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of variance， PMANOVA），使用 Canoco 5 软件进行冗余分析（redundancy analysis，RDA），并进行蒙特卡洛置换检

验，检验重复数为 499。基于相对丰度前 100 的 OTU，利用 R 4. 1. 3 软件（Hmisc、WGCNA 包）计算相关数据，相

互作用筛选阈值设置为 P<0. 01，|R|>0. 4［17］。用 Gephi 0. 10. 1 软件对共现网络进行可视化并计算共现网络拓扑

属性，包括图密度、模块化、平均聚类系数和平均路径长度等，评估微生物网络的复杂性和稳定性［18］。使用 R 语言

“ggplot2”包和 Origin 2023b 作图。

2　结果与分析

2. 1　草甸开垦种植大黄对土壤理化特征的影响

草甸开垦种植大黄后，土壤物理性质发生明显变化（表 1）。较草甸土壤，唐古特大黄土壤颗粒组成发生了显

著变化，0~20 cm 唐古特大黄土壤黏粒和粉粒含量分别增加了 135. 0% 和 17. 6%，20~40 cm 黏粒和粉粒含量分

别增加了 98. 5% 和 26. 0%；0~20 cm 土壤饱和含水量、田间持水量和滞留含水量分别降低了 32. 6%、43. 3% 和

19. 4%，20~40 cm 分别降低了 32. 6%、45. 0% 和 30. 9%。相比于草甸土壤，唐古特大黄土壤在不同土壤深度容

重均较高，大孔隙度较低，土壤更加紧实。

由表 2 可知，相比于草甸土壤，种植大黄显著增加了土壤 pH 值（P<0. 05），3 个深度分别增加了 18. 56%、

16. 54% 和 15. 44%。草甸土壤有机质在 0~20 cm 土层中显著高于唐古特大黄土壤，在 20~60 cm 土层无显著差

异。草甸土壤碱解氮和全氮含量分层更为明显而唐古特大黄土壤各深度无显著差异，仅在土壤深度分别为 20~
40 cm 和 0~20 cm 时显著高于唐古特大黄土壤。有效磷和全磷含量在各个深度均表现为唐古特大黄土壤高于草

甸土壤，且在 20~60 cm 处显著。草甸、唐古特大黄土壤速效钾和全钾含量表现出不同规律，各个深度唐古特大

黄土壤全钾含量均显著高于草甸土壤，草甸土壤速效钾含量仅在 0~20 cm 处显著高于唐古特大黄土壤。

2. 2　大黄连作对微生物群落组成与多样性的影响

对 18 个土壤样品进行测序获得的优化序列在 97% 序列相似度条件下聚类，细菌优化序列共获得 6714 个

OTU，注释后得到 43 个门、136 个纲、314 个目、478 个科、900 个属、1986 个种。真菌优化序列共获得 3637 个

OTU，注释后得到 17 个门、61 个纲、141 个目、314 个科、682 个属、1096 个种。

分别对微生物丰富度指数（Chao l指数）和多样性指数（Shannon 指数）进行分析，唐古特大黄土壤细菌 Chao 1
指数仅在 40~60 cm 时显著高于草甸土壤（图 1）。唐古特大黄土壤细菌 Shannon 指数在 0~20 cm 和 40~60 cm 显

著高于草甸土壤，在 20~40 cm 处差异不显著。不同深度草甸土壤真菌 Chao 1 指数均高于唐古特大黄土壤但无

显著差异，Shannon 指数无显著差异。整体而言，草甸开垦种植大黄后土壤细菌 α 多样性增加而真菌 α 多样性

降低。

表 1　研究区草甸与唐古特大黄土壤基本物理性质

Table 1　Soil basic physical properties of meadow and R. tanguticum soils

处理

Treatment

M20

M40

T20

T40

黏粒含量

Clay content 
（%）

10. 59±0. 71b

12. 59±0. 71b

24. 89±2. 16a

24. 99±1. 61a

粉粒含量

Silt content
（%）

45. 32±2. 13b

42. 32±2. 13b

53. 29±3. 53a

53. 33±4. 59a

砂粒含量

Sand content
（%）

44. 09±1. 42a

45. 09±2. 84a

21. 82±4. 09b

21. 67±4. 26b

饱和含水量

θs （%）

0. 86±0. 02a

0. 86±0. 01a

0. 58±0. 05b

0. 58±0. 04b

田间持水量

θF （%）

0. 60±0. 02a

0. 60±0. 05a

0. 34±0. 04b

0. 33±0. 03b

滞留含水量

θr （%）

0. 36±0. 05ab

0. 42±0. 14a

0. 29±0. 03b

0. 29±0. 03b

土壤容重

Bulk density
（g·cm-3）

0. 58±0. 03c

0. 67±0. 07bc

0. 94±0. 20ab

0. 98±0. 13a

大孔隙度

Macro-

porosity

0. 78±0. 01a

0. 75±0. 03ab

0. 64±0. 08bc

0. 63±0. 05c

M20：0~20 cm 高寒草甸土壤  0-20 cm alpine meadow soil；M40：20~40 cm 高寒草甸土壤  20-40 cm alpine meadow soil；T20：0~20 cm 唐古特大黄土

壤  0-20 cm R.  tanguticum soil；T40：20~40 cm 唐古特大黄土壤  20-40 cm R.  tanguticum soil；θs：Saturated moisture content；θF：Field capacity；θr ：

Retention water content；不同小写字母表示不同处理间差异显著（P<0.  05）。下同。Different lowercase letters indicate significant differences among 
different treatment at P<0.  05 level.  The same below.
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基于  Bray-Curtis 距离算法的主坐标分析（PCoA）表明，PCoA1 和 PCoA2 轴分别解释了 46. 23% 和 16. 46%
的细菌群落组成差异（图 2a），真菌群落 PCoA1 和 PCoA2 轴的解释率分别为 41. 46% 和 14. 31%（图 2b）。

ANOSIM 检验结果表明，草甸细菌（R2=0. 689， P=0. 001）、真菌（R2=0. 546， P=0. 001）群落与唐古特大黄土壤

完全分开，说明草甸与唐古特大黄土壤微生物群落结构差异显著。

不同深度草甸和唐古特大黄土壤细菌相对丰度最高的 10 个门相同，分别为放线菌门（Actinobacteriota）、变形

菌门（Proteobacteria）、酸杆菌门（Acidobacteriota）、绿弯菌门（Chloroflexi）、厚壁菌门（Firmicutes）、芽单胞菌门

（Gemmatimonadota）、Methylomirabilota、疣 微 菌 门（Verrucomicrobiota）、粘 球 菌 门（Myxococcota）、拟 杆 菌 门

表  2　不同深度草甸和唐古特大黄土壤化学性质

Table 2　Chemical properties of meadow and R. tanguticum soils with different depths

处理

Treatment

M20

M40

M60

T20

T40

T60

pH

6. 68±0. 12b

6. 77±0. 20b

6. 80±0. 16b

7. 92±0. 03a

7. 89±0. 17a

7. 85±0. 24a

有机质

SOM （g·kg-1）

52. 19±2. 93a

49. 21±7. 62ab

38. 28±7. 10c

40. 97±4. 71bc

41. 09±2. 24bc

39. 46±5. 28bc

碱解氮

AN （mg·kg-1）

184. 67±19. 86ab

209. 33±31. 39a

111. 67±26. 35b

166. 67±48. 23ab

130. 67±54. 78b

109. 67±46. 19b

有效磷

AP （mg·kg-1）

5. 40±1. 99bc

3. 36±1. 25c

2. 03±0. 61c

8. 20±2. 26ab

10. 67±3. 75a

9. 17±2. 31ab

速效钾

AK （mg·kg-1）

238. 33±63. 07a

121. 00±42. 00bc

79. 00±12. 49c

171. 67±9. 71b

140. 33±4. 51bc

119. 33±13. 58bc

全磷

TP （mg·kg-1）

925±28. 93ab

846±16. 44b

726±83. 35c

1013±21. 66a

984±35. 34a

982±75. 10a

全钾

TK （g·kg-1）

19. 46±0. 35c

19. 50±0. 40c

19. 53±0. 32c

20. 77±0. 15a

20. 70±0. 17a

20. 13±0. 06b

全氮

TN （g·kg-1）

3. 87±0. 14a

3. 13±0. 29b

2. 49±0. 49c

2. 96±0. 06bc

2. 89±0. 13bc

2. 76±0. 34bc

SOM：Soil organic matter；AN：Soil alkaline hydrolyzable nitrogen；AP：Soil available phosphorus；AK：Soil available potassium；TP：Soil total 
phosphorus；TK： Soil total potassium；TN： Soil total nitrogen.

图 1　不同处理土壤细菌和真菌 OTU丰富度及 Shannon指数

Fig. 1　OTU richness and Shannon index of bacteria and fungi in soil with different treatments
M20：0~20 cm 高寒草甸土壤  0-20 cm alpine meadow soil；M40：20~40 cm 高寒草甸土壤  20-40 cm alpine meadow soil；M60：40~60 cm 高寒草甸土

壤  40-60 cm alpine meadow soil；T20：0~20 cm 唐古特大黄土壤  0-20 cm R. tanguticum  soil；T40：20~40 cm 唐古特大黄土壤  20-40 cm R. 
tanguticum soil；T60：40~60 cm 唐古特大黄土壤  40~60 cm R. tanguticum soil. 不同小写字母表示不同处理间差异显著（P<0. 05）。下同。Different 
lowercase letters indicate significant differences among different treatment at P<0. 05 level. The same below.
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（Bacteroidota）。由图 3a 可知，3 种深度草甸土壤中放线菌门、变形菌门和酸杆菌门为优势菌门，随着深度增加，放

线菌门和变形菌门相对丰度逐渐降低，酸杆菌门相对丰度先升高后降低。唐古特大黄土壤优势菌门和草甸相同，

随着深度增加，放线菌门相对丰度先减少后增加，变形菌门相对丰度先增加后减少。与草甸相比，唐古特大黄土

壤各深度放线菌门和绿弯菌门相对丰度均更低而变形菌门相对丰度更高。

在属水平上，不同深度草甸和唐古特大黄土壤细菌相对丰度最高的 10 个属相同（图 3b）。随着土壤深度增

加，草甸和唐古特大黄土壤中前 10 位优势细菌总丰度逐渐升高，但群落结构仍以低丰度少数种为主。各深度唐

图 2　草甸和唐古特大黄土壤细菌（a）和真菌（b）群落的  PCoA 分析

Fig. 2　PCoA analysis of soil bacteria （a） and fungi （b） in meadow and R.  tanguticum soils

图 3　草甸和唐古特大黄土壤细菌在门（a）和属（b）水平的变化规律及显著性分析（c）
Fig. 3　Relative abundance of soil bacteria at the phylum （a） and genus （b） level and significance analysis （c） in meadow and R.  
tanguticum soils
*表示不同处理间差异显著（P<0.05）。下同。 * indicates the differences are significant at P<0.05. The same below. M：高寒草甸土壤  Alpine 
meadow；T：唐古特大黄土壤  R. tanguticum.
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古特大黄土壤中优势菌属总丰度均低于草甸土壤。唐古特大黄显著增加了土壤中芽孢杆菌属相对丰度（图 3c），

分别增加了 13. 21%（0~20 cm）、158. 91%（20~40 cm）和 76. 13%（40~60 cm）。

不同深度草甸和唐古特大黄土壤真菌相对丰度最高的 10 个门相同，分别为子囊菌门（Ascomycota）、被孢霉

门（Mortierellomycota）、担子菌门（Basidiomycota）、unclassified_k_Fungi、壶菌门（Chytridiomycota）、罗兹菌门

（Rozellomycota）、油 壶 菌 门（Olpidiomycota）、球 囊 菌 门（Glomeromycota）、捕 虫 霉 门（Zoopagomycota）、

Calcarisporiellomycota。由图 4a 可知，3 种深度草甸土壤中子囊菌门、被孢霉门和担子菌门为优势菌门。随着深

度增加，被孢霉门和担子菌门相对丰度先升高后降低，而子囊菌门相对丰度先降低后升高。唐古特大黄土壤优势

菌门和草甸相同。随着深度增加，子囊菌门和被孢霉门相对丰度逐渐降低，担子菌门相对丰度逐渐增加。与草甸

相比，唐古特大黄土壤各深度子囊菌门相对丰度均更高而担子菌门相对丰度更低。

属水平分类结果显示，不同深度草甸和唐古特大黄土壤真菌相对丰度表现出较大差异（图 4b）。草甸土壤丰

度较高的真菌属为被孢霉属（Mortierella）、unclassified_p_Ascomycota 属、湿伞菌属（Hygrocybe）。随着深度增加，

湿伞菌属相对丰度从 13. 25%（0~20 cm）降低到 2. 43%（40~60 cm）。当自然草甸转变为唐古特大黄样地后，土

壤真菌优势属变为被孢霉属（Mortierella）、赤霉菌属（Gibberella）、茎点霉属（Phoma），且随着深度增加，赤霉菌属

相对丰度从 12. 99%（0~20 cm）降低到 3. 87%（40~60 cm）。总体而言，种植唐古特大黄后土壤真菌群落结构发

生变化，在草甸土壤中属于优势属的湿伞菌属几乎未在唐古特大黄土壤中出现，赤霉菌属和茎点霉属在种植大黄

土壤中逐渐变为优势菌属（图 4c）。

2. 3　微生物群落的共现性网络

微生物共现性网络分析结果显示，土壤微生物群落复杂性存在差异（表 3）。草甸土壤细菌共现网络的边数、

平均度、平均聚类系数分别为 860、18. 901、0. 642，均高于唐古特大黄土壤。唐古特大黄土壤细菌共现网络的模

块化系数和平均路径长度分别为 0. 504、3. 804，均高于草甸土壤。草甸土壤和唐古特大黄土壤真菌共现网络拓

图 4　草甸和唐古特大黄土壤真菌在门（a）和属（b）水平的变化规律及显著性分析（c）
Fig. 4　Relative abundance of soil fungal at the phylum （a） and genus （b） level and significance analysis （c） in meadow and R.  
tanguticum soils
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扑性质与细菌类似。总体而言，相比于真菌共现网

络，细菌形成了更复杂的共现网络（图 5），草甸开垦种

植大黄后微生物共现网络边数、平均度、平均聚类系

数降低，但平均路径长度更高，模块化程度增加。网

络节点占比与门水平群落组成一致。

2. 4　土壤微生物群落与理化性质的相关性分析

为了进一步阐明土壤微生物与土壤养分的相互

作用，对土壤细菌、真菌门丰度水平和养分含量及 pH
值进行了基于距离的冗余分析。由图 6a 可以看出，

RDA1 和 RDA2 分别可以解释 58. 39% 和 22. 20%，共

解释了草甸土壤细菌门水平变化的 80. 59%。速效钾

（解 释 率 =48. 6%，P=0. 002）和 全 氮（解 释 率 =
13. 8%，P=0. 016）对草甸细菌门水平丰度影响较大。

速效钾和全氮与变形菌门、厚壁菌门相对丰度呈正相关，与绿弯菌门、芽单胞菌门相对丰度呈正相关。由图 6b 可

知，RDA1 和 RDA2 分别可以解释 42. 00% 和 29. 92%，对草甸真菌门水平变化的总解释率为 71. 92%。草甸真菌

群落主要受有效磷（解释率=26. 4%，P=0. 028）和有机质（解释率=22. 4%，P=0. 054）影响。有机质与油壶菌

门、捕虫霉门相对丰度呈正相关，有效磷与球囊菌门相对丰度呈负相关。

由图 7a 可以看出，RDA1 和 RDA2 分别可以解释 63. 24% 和 29. 78%，解释了唐古特大黄土壤细菌门水平变

化的 93. 02%。速效钾（解释率=29. 6%，P=0. 034）对唐古特大黄土壤细菌门水平丰度影响较大，与拟杆菌门相

对丰度呈正相关，与粘球菌门、绿弯菌门相对丰度呈负相关。由图 7b 可知，RDA1 和 RDA2 分别可以解释

表  3　微生物共现性网络拓扑学性质

Table 3　 Topology properties of microorganism co-occurrence 
network

拓扑学性质

Topology properties

边数 Edges

平均度 Average degree

模块化系数 Modularity

平均聚类系数 Average 
clustering coefficient

平均路径长度 Average 
path length

细菌 Bacteria

M

860

18. 901

0. 223

0. 642

2. 246

T

390

8. 478

0. 504

0. 516

3. 804

真菌 Fungi

M

217

5. 047

0. 646

0. 445

4. 168

T

147

3. 267

0. 730

0. 361

6. 548

M：高寒草甸土壤  alpine meadow；T：唐古特大黄土壤  R. tanguticum.

图 5　草甸和唐古特大黄土壤细菌和真菌共现网络

Fig. 5　Bacterial and fungal co-occurrence networks of meadow and R.  tanguticum soil

61



Vol. 34，No. 2ACTA PRATACULTURAE SINICA（2025）

47. 59% 和 22. 84%，对真菌门水平变化的总解释率为 70. 43%。全钾和速效钾与子囊菌门、壶菌门相对丰度呈正

相关，与拟杆菌门、油壶菌门相对丰度呈负相关。

3　讨论

土壤 pH 能够直接影响养分转化和微生物群落，草甸开垦后土壤 pH 值均显著增加，这与王德平等［19］的研究

结果一致。有机肥中的碱性物质能够中和土壤表层部分质子，以及通过配位体交换等方式显著提高酸性土壤

（pH<7）pH 值［20］，施用羊粪可能是本研究中土壤 pH 值在长期耕作后显著升高的原因。与草甸土壤相比，唐古特

大黄表层土壤有机质含量显著降低，可能的原因包括：1）大黄土壤翻耕直接引起有机质在土体内部的重新分布，

图 6　不同深度草甸地土壤细菌（a）和真菌（b）门丰度与环境因子的 RDA分析

Fig. 6　 RDA analysis of phylum abundance of soil bacteria （a） and fungi （b） and nutrients factors of meadow with different 
depths
SOM：土壤有机质 Soil organic matter；AN：土壤碱解氮 Soil alkaline-hydrolyzable nitrogen；TN：土壤全氮 Soil total nitrogen； TP：土壤全磷  Soil total 
phosphorus；TK：土壤全钾 Soil total potassium；AP：土壤速效磷  Soil available phosphorus；AK：土壤速效钾 Soil available potassium；Actinobacteriota：
放线菌门；Proteobacteria：变形菌门；Acidobacteriota：酸杆菌门；Chloroflexi：绿弯菌门；Firmicutes：厚壁菌门；Gemmatimonadota：芽单胞菌门；

Verrucomicrobiota：疣微菌门；Myxococcota：粘球菌门；Bacteroidota：拟杆菌门；Ascomycota：子囊菌门；Mortierellomycota：被孢霉门；Basidiomycota：
担子菌门；Chytridiomycota：壶菌门；Rozellomycota：罗兹菌门；Olpidiomycota：油壶菌门； Glomeromycota：球囊菌门；Zoopagomycota：捕虫霉门；

Others：其他。下同。The same below.

图 7　不同深度唐古特大黄土壤细菌（a）和真菌（b）门丰度与环境因子的 RDA分析

Fig. 7　 RDA analysis of phylum abundance of soil bacteria （a） and fungi （b） and nutrients factors of R.  tanguticum soil with 
different depths

62



第  34 卷第  2 期 草业学报  2025 年

表层有机质随翻耕迁移至深层土壤；2）耕作物理扰动引起土壤大团聚体的破碎［21］，进而加速了团聚体内有机质的

分解；3）大黄的耕作管理通过增加有机质暴露而提高其分解速率；4）耕作管理引起微生物群落结构变化，进而影

响有机质转化路径与过程。此外，草甸开垦种植大黄后，土壤碱解氮和全氮含量显著降低，其可能的原因是土地

利用由高寒草甸转变为耕地后，土壤微生物群落的功能性 α 多样性指数和 Shannon 指数显著增加，土壤中拥有更

高相对丰度的与不稳定性碳降解和反硝化相关的功能基因［22］。唐古特大黄浅层土壤速效钾含量显著低于草甸土

壤，但全钾含量在各土层深度均高于草甸土壤。有研究发现施用钾肥后各采收期的大黄根鲜重和干重均显著增

加［23］，相对于草甸，大黄可能对土壤钾含量需求更大。

土壤微生物结构和多样性对植物生长和土壤生态系统稳定起着重要作用。当土壤覆被和利用方式发生改变

后，土壤中微生物群落结构往往表现出明显的变化［24］。与以往自然生态系统转变为人工生态系统后生物多样性

会减小的认识不同，本研究中，高寒草甸转变为大黄样地后土壤细菌多样性增加，真菌多样性降低但并不显著。

有研究发现，草甸开垦为耕地后土壤微生物多样性并无显著变化［25］。同时有研究发现退耕早期迅速下降的微生

物丰度会在持续种植一段时间后恢复甚至超过原草甸水平［26］。土壤微生物多样性变化呈不同趋势，可能与土地

利用变化后种植模式和植物种类有关［27］。土壤微生物多样性、组成和网络复杂性的变化与土地利用变化后土壤

资源有效性的降低有关。自然生态系统向人工生态系统的土地利用变化并不一定会对土壤微生物群落多样性和

组成产生负面影响，这种变化可能与土地利用变化后环境异质性有关［28］。

在微生物群落组成方面，草甸和唐古特大黄土壤中细菌和真菌在门水平上的分布均较为集中，排名前十的门

丰度总和达到了 90% 以上，大部分微生物集中在 4~5 个门中。在属水平上表现出较高的多样性，丰度小于 1%
的细菌占比最大，高寒草甸生态系统中农业和自然生境中细菌均以少数种占优势，这个现象在唐古特大黄土壤中

更加明显。有研究分析了青藏高原不同草甸类型土壤微生物群落结构发现，高寒草甸土壤中属水平相对丰度排

名 20 以后的细菌总丰度超过了 40%［29］。在细菌属水平上，唐古特大黄土壤芽孢杆菌属相对丰度高于草甸土壤。

磷是植物生长重要的限制营养元素之一，土壤中大部分磷无法被植物直接利用［30］。芽孢杆菌属是报道常见的具

有溶磷能力的有益细菌属，从 10 个不同生境滇重楼（Paris polyphylla var.  yunnanensis）土壤中筛选到 41 株溶磷

菌，全部鉴定为芽孢杆菌［31］。除此以外，芽孢杆菌作为运用广泛的生防菌，其代谢产物能够有效防治植物病害，对

尖孢镰刀菌等病原真菌具有良好的防治作用［32］。本研究中，唐古特大黄土壤芽孢杆菌属相对丰度高于草甸土壤，

可能是土壤细菌为应对连作条件下病害压力、维持土壤环境平衡的适应性调整。被孢霉属（Mortierella）是两个

样地中共有的丰度最高的优势真菌属，被孢霉属是根际环境中常见的有益微生物，是重楼［33］、白及（Bletilla 

striata）［34］、冬虫夏草（Cordyceps sinensis）［35］等多种根茎类药材土壤中的优势真菌属。高寒草甸中湿伞菌属相对

丰度较高，而唐古特大黄土壤中赤霉菌属和茎点霉属相对丰度更高。茎点霉属是多种药用植物和经济作物的致

病菌，可以对寄主的多个部位进行侵染［36］。茎点霉导致的温郁金茎点霉叶枯病会使叶片产生斑点，严重时造成植

物死亡［37］。本研究中，唐古特大黄土壤相对于草甸，有益真菌相对丰度减少而潜在病原菌相对丰度更高，可能是

土壤环境恶化的标志。

土壤 pH 值、养分含量等环境因子变化会影响土壤微生物群落结构。本研究结果表明，速效钾、全氮、有效磷

和有机质是影响草甸土壤微生物群落组成的主要养分因子，速效钾是影响唐古特大黄土壤微生物群落组成的主

要环境因子。有研究发现高寒草甸土壤微生物群落与土壤 pH、有机质、速效钾等相关性较高，且相对于真菌，细

菌受土壤养分影响更大［38］。速效钾是草甸和唐古特大黄土壤微生物群落的共同影响因素，土壤中较高的速效钾

含量可以抑制根腐病的发生［39］，同时速效钾含量还与三七（Panax notoginseng）存苗率呈正相关［40］。本研究中草

甸土壤速效钾含量与变形菌门相对丰度呈正相关，可能与土壤中存在的解钾菌有关。筛选川西北高寒草甸根际

土壤中促生菌株发现，具有解钾能力的菌株多属于变形菌门下的不动杆菌属、假单胞菌属［41］。

微生物共现网络可以反映群落中各物种之间的相互作用关系［42］。本研究中，草甸土壤微生物形成的共现网

络拥有更高的边数和平均度，复杂程度比唐古特大黄土壤更高，唐古特大黄土壤单一的植物组成可能是形成相对

草甸更加简单的微生物群落结构的原因。共现网络较高的模块化程度和更多的负相关关系可能代表了更加稳定
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的微生物结构［43］。唐古特大黄土壤微生物网络模块化程度高于草甸土壤，相比于草甸土壤，唐古特大黄土壤细菌

和真菌网络的平均聚类系数更低而平均路径长度更长，说明草甸土壤微生物之间的相互关系更加紧密，可能对外

界干扰更加敏感［44］。

4　结论

本研究通过研究若尔盖县高寒草甸土壤和唐古特大黄土壤 0~60 cm 土层理化性质和微生物群落特征，发现

草甸开垦种植大黄后，土壤理化性质发生显著变化，土壤微生物群落的组成和结构在不同深度存在差异。草甸开

垦后土壤细菌 α 多样性升高而真菌 α 多样性降低，微生物群落组成发生改变，草甸和唐古特大黄土壤微生物优势

菌门相同，但开垦增加了土壤各深度变形菌门和子囊菌门相对丰度，降低了放线菌门、绿弯菌门和担子菌门相对

丰度。土壤中有益真菌相对丰度降低，茎点霉属、亚隔胞壳属等潜在植物病原真菌相对丰度增加。草甸土壤中细

菌群落结构易受土壤速效钾、全氮、有效磷、有机质的影响，速效钾是影响唐古特大黄土壤微生物群落组成的主要

养分因子。相比于草甸土壤，唐古特大黄土壤形成的微生物共现网络结构复杂程度更低，结构更为稳定，草甸土

壤微生物群落相互作用更为紧密，对外界干扰更加敏感。
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