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放牧强度对荒漠草原土壤微生物群落特征的影响

张蒙蒙1,徐国策1,张铁钢2,方 康1,拓梦瑶1,万 顺1,王 斌1

(1.西安理工大学省部共建西北旱区生态水利国家重点实验室,西安710048;

2.中国水利水电科学研究院内蒙古阴山北麓草原生态水文国家野外科学观测研究站,呼和浩特010020)

摘 要:[目的]研究土壤微生物群落对放牧强度变化的响应机理,为荒漠草原生态保护和修复提供科学

的理论和技术支撑。[方法]以内蒙古荒漠草原为研究对象,研究不同放牧强度(未放牧、轻度放牧、中度放

牧、重度放牧)对不同深度(0—20,20—40cm)土壤理化性质和土壤微生物群落组成及多样性的影响,分析

土壤理化性质与土壤微生物群落间的交互作用。[结果]相比于未放牧,中度放牧显著降低0—20cm土层

土壤全氮(TN)和土壤有机碳(TOC)(p<0.05),分别降低17.99%和19.23%,土壤容重(SBD)最大值出现

在重度放牧条件下。20—40cm土层土壤理化性质在不同放牧强度下并无显著差异(p>0.05)。此外,放

牧降低0—20cm土层土壤中细菌群落的丰度和多样性,增加20—40cm土层土壤细菌中群落的丰度与多

样性。轻度和中度放牧条件下,0—20cm土层土壤真菌群落的丰度与多样性均有所增加,放牧对20—40

cm土层土壤真菌群落的丰度与多样性无显著影响(p>0.05)。[结论]Mantel分析表明,荒漠草原土壤全

氮是影响草原土壤细菌丰度随放牧强度变化的主要因素。研究成果对揭示土壤微生物在荒漠草原生态系

统中的生态敏感性与实现荒漠草原的可持续管理具有一定科学指导意义。
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EffectsofGrazingIntensityonSoilMicrobialCommunity
CharacteristicsinDesertSteppe

ZHANGMengmeng1,XUGuoce1,ZHANGTiegang2,FANGKang1,

TUOMengyao1,WANShun1,WANGBin1
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NationalFieldScientificObservationandResearchStation,ChinaInstituteof
WaterResourcesandHydropowerResearch,Hohhot010020,China)

Abstract:[Objective]Investigatingtheresponsemechanismofsoilmicrobialcommunitiestochangesin
grazingintensitycanprovidescientifictheoreticalandtechnicalsupportforecologicalprotectionand
restorationofdesertsteppe.[Methods]TakingthedesertsteppeinInnerMongoliaastheresearchobject,we
studiedtheeffectsofdifferentgrazingintensities(nograzing,lightgrazing,mediumgrazing,andhigh
grazing)onsoilphysicochemicalpropertiesandthecompositionanddiversityofsoilmicrobialcommunitiesat
differentsoildepths(0—20cmand20—40cm),theinteractionsbetweensoilphysicochemicalpropertiesand
soilmicrobialcommunitieswereanalyzed.[Results]Comparedtonograzing,mediumgrazingsignificantly
(p<0.05)reducedthesoiltotalnitrogen(TN)content(by17.99%)andsoilorganiccarbon(TOC)content
(by19.23%)at0—20cmdepth.Themaximumvalueofsoilbulkdensity(SBD)appearedunderhighgrazing



http:∥stbcxb.alljournal.com.cn

conditions.Thesoilphysicochemicalpropertiesat20—40cmdepthshowednodifferences(p>0.05)under
differentgrazingintensities.Inaddition,grazingdecreasedtheabundanceand diversityofbacterial
communitiesat20—40cmdepth,whileincreasedtheabundanceanddiversityofbacteriacommunitiesat
20—40cmdepth.Underlightandmoderategrazingconditions,theabundanceanddiversityofsoilfungal
communitiesat0—20cmdepthincreased,withnosignificanteffect(p>0.05)ontheabundanceand
diversityofsoilfungalcommunitiesat20—40cmdepth.[Conclusion]Manteltestsshowedthattotalnitrogen
ofdesertsteppesoilwastheprimaryfactorinfluencingthechangeofdesertsteppesoilbacterialabundance
withgrazingintensity.Theresearchresultscontributetounderstandingtheecologicalsensitivityofsoil
microbesandofferscientificguidanceforachievingsustainablemanagementindesertsteppeecosystems.
Keywords:desertsteppe;grazingintensity;soilmicroorganisms;soilphysicochemicalproperties
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  土壤微生物作为地下生物群落的重要组成部分,
它们既能提高土壤养分水平、改善土壤结构,又能够

通过共生、寄生和病原菌积累等方式来调控植物生长

及植被种内种间关系,在有机质的分解和土壤养分循

环中扮演关键角色[1]。已有研究[2]表明,多样性较高

的土壤微生物群落可表现出更为丰富的功能、更强的

抗胁迫能力及更高的维持生产和稳定性能力。土壤

微生物多样性和群落组成受多种因素影响,包括土壤

理化性质、土壤植被特性及土壤小气候等。在全球范

围内 Meta分析已证实过量的氮富集显著降低土壤

微生物功能群的生物量(p>0.05)[3],在酸性土壤中,
较低的pH水平导致土壤细菌多样性和丰富度水平

的降低[4]等。
草原放牧主要是通过家畜啃食植被、排泄物沉积

和践踏等方式来影响土壤微生物群落结构。啃食影

响草地植被生长及其多样性,导致其植物根际土壤微

生物发生变化。尿液和粪便沉积增加土壤养分,加速

土壤养分循环,刺激土壤微生物活动,促进植物生长。
践踏通过改变土壤容重、孔隙度、持水力等物理性质

影响土壤微生物群落组成[5]。此外,有研究[6]认为,
深层土壤养分条件较差,微生物多样性和丰富度较

低,所以,土壤微生物对土壤养分的影响可以忽略。
而最新研究[7]发现,放牧对草原微生物生物量,多样

性等的影响可渗透到深层土壤。目前,关于放牧对土

壤微生物群落结构与多样性的研究[8]主要集中在表

层土壤,对深层土壤的影响鲜少报道。因此,分析不

同深度荒漠草原土壤微生物多样性和群落结构对放

牧强度的响应,有助于更准确地评估放牧对草原生态

系统影响。
中国草原面积约占国土面积的40.9%,发挥着重

要的生态系统功能,为广大农牧民提供基本的生产生

活支持。中国荒漠草原是亚洲中部特有的旱生性最

强的草原类型,也是干旱与半干旱区生态系统的主体

部分,分布在蒙古高原、鄂尔多斯高原、荒漠区山地等

广阔区域[9]。其中,内蒙古阴山北麓荒漠草原的面积

最大,约11.2万km2,是欧亚草原向欧亚非荒漠区过

渡的一段十分脆弱的草原生态系统。然而全球变暖、
频发极端气候事件及人类过度干扰等因素导致内蒙

古草原正面临着严重的草地退化问题[10]。有研究[11]

表明,放牧是人类干扰草原的主要方式,可能破坏草

原植被丰富度和物种多样性。尽管如此,早期的研

究[12]表明,合理的放牧强度可能有助于维持草原的

生态系统的稳定与可持续发展。因此,深入探讨不同

放牧强度对草原生态系统的影响具有重要意义。
因此,针对这一现状,在内蒙古阴山北麓荒漠草

原建立不同放牧强度的原位监测小区,开展放牧强度

对荒漠草原不同土层下土壤微生物(包括细菌和真

菌)多样性、群落组成变化特征及土壤微生物对土壤

理化性质响应机理研究。以评估放牧强度对土壤微

生物多样性、群落组成和土壤理化性质的影响,为草

原生态恢复与可持续利用提供科学依据和指导建议。
收集内蒙古荒漠草原区域不同放牧强度下0—20,

20—40cm土层土壤微生物群落特征及土壤理化性

质等数据,旨在阐明放牧对不同深度土壤微生物群落

组成和多样性的影响,明确荒漠草原土壤微生物多样

性和群落组成变化的主要驱动因子。

1 材料与方法
1.1 研究区概况

研究区位于内蒙古自治区包头市达尔罕茂明安

联合旗希拉穆仁草原(41°21'N,111°12'E,图1),属于

低山丘陵草原区,地形平缓。研究区为中温带半干旱

大陆性季风气候,多年平均气温2.5℃,多年平均降

水量281mm,多年平均蒸发量为2305mm,降水主

要集中于7-9月,多年平均风速4.5m/s,年大风63
天,沙尘暴20~25天。土壤为典型栗钙土,有效土层
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厚度约为40cm,其下层为钙积层。植被群落呈典型

草原特征,主要建群种为克氏针茅(Stipakrylovii)、
羊草(Leymuschinensis)、糙 隐 子 草(Cleistogenes
squarrosa)、阿尔泰狗娃花(Heteropappusaltaicus)
和银灰旋花(Convolvulusammannii)。

图1 研究区地理位置

Fig.1 Geographiclocationmapofthestudyarea

1.2 试验小区布设与样品采集

试验小区布设根据中国农业行业载畜量标准和

前人[13]对内蒙古荒漠草原载畜率的研究结果,并结

合研究区实际放牧情况,建立未放牧(CK,0羊单位/

hm2)、轻 度 放 牧(LG,2羊 单 位/hm2)、中 度 放 牧

(MG,2羊单位/hm2)和重度放牧(HG,3羊单位/

hm2)4种放牧强度条件的监测小区。每种放牧强度

3个重复,每个放牧小区面积为100m×100m。
土壤样品采集于2022年9月。在4种放牧强度

样地内采用“S”形采样法布设5个样点,采样前清除

地面的枯枝落叶及腐殖质后,分别在0—20,20—40
cm土层取原状土,剔除土壤样品中明显的砂石、植物

残体、根系等杂质,将每个土壤样品分为2份,1份保

存在4℃进行理化分析,另1份装入10mL无菌离

心管中,低温保存用于后续测试分析。此外,在每个

土层剖面采用小环刀切割未搅动的自然状态的土样,
用于土壤容重的测定。本次试验共采集土壤样品

120个。

1.3 土壤样品处理与测定

将采集的土样带回实验室,在实验室通风处自然

风干后,土壤容重(SBD)采用环刀法[14]测定;土壤

pH使用土壤测速仪(JL-32)测定;土壤有机碳

(TOC)采用德国耶拿公司生产的 multiN/C􀆿3100
C分析仪测定;全氮(TN)测定采用Foss8400全自

动凯式定氮仪测定;全磷(TP)使用全自动间断化学

分析仪(SmartChem2000)测定,在上机前土壤样品

需通过加入浓硫酸及高温加热进行消解,消解后的消

解液经过稀释,过滤后再上机测定;土壤颗粒粒径采

用马尔文激光粒度仪(Mastersizer3000)测定。
土壤微生物的DNA采用CTAB对样本进行提

取,之后利用1%琼脂糖凝胶电泳检测DNA的纯度

和浓度,取适量的样品于离心管中,使用无菌水稀释

样品至1ng/μL。用341F(5'-CCTAYGGGRBG-
CASCAG-3')和806R(5'-GGACTACNNGGG-
TATCTAAT-3')引物对V3+V4可变区进行PCR
扩增。根据PCR产物浓度进行等量混样,充分混匀

后使用1xTAE2%浓度的琼脂糖凝胶电泳纯化PCR
产物,对目的条带使用 UniversalDNA(TianGen,

China)纯化回收试剂盒进行回收。使用 NEBNext
UltraDNALibraryPrepKit建库试剂盒进行文库构

建,将构建好的文库使用安捷伦5400进行检测和Q
-PCR定量;待文库合格后,使用NovaSeq6000进

行上机测序。以上工作均由深圳微科盟科技集团有

限公司完成。

1.4 数据处理与统计分析

测序得到的原始数据进行α 多样性指数及微生

物群落组成等信息的计算、处理与分析。土壤理化性

质数据采用SPSS26.0软件(IBM,美国)进行单因素

方差分析(ANOVA)与多元线性回归分析。利用

Mantel分析探讨土壤理化性质和微生物多样性以及

群落组成之间的关系。基于Rproject(MathSoft,美
国),利用circlize、ggcor和ggplot2软件包进行微生

物群落组成分析,以及影响土壤微生物群落结构的主

控因素分析。

2 结果与分析

2.1 土壤理化性质变化特征

SBD、pH、TP、TN、TOC含量分布特征见图2。
在0—20cm土层,CK条件下SBD、pH、TP、TN和

TOC含量分别为1.65g/cm3,7.76,0.52,1.89,16.9

g/kg,与CK相比,LG、MG和 HG条件下的SBD、

TP、TOC无显著差异(p>0.05)。其中,HG条件下

的SBD含量最大,为1.76g/cm3。LG和MG条件下

TP含量最小,均为0.44g/kg。MG条件下TOC含

量最小,为13.65g/kg。与CK相比,LG、MG和 HG
条件下的pH、TN含量具有显著差异(p<0.05),LG
和MG条件显著降低pH(p<0.05),在LG条件下最

小(pH=7.29)。LG、MG和 HG条件显著降低TN
含量(p<0.05),在 MG 条 件 下 最 小(TN=1.55

g/kg)。在20—40cm 土 层,SBD、pH、TP、TN 和

TOC含量在4种放牧强度中均无显著差异(p>
0.05)。总体上,20—40cm 土层土壤pH 含量高于

0—20cm 土层,TN 和 TOC 含量低 于0—20cm
土层。
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  注:图柱上方的不同小写字母表示不同条件间的差异显著(p<0.05)。下同。

图2 不同放牧强度不同土层土壤理化性质

Fig.2 Physico-chemicalpropertiesofsoilindifferentsoillayerswithdifferentgrazingintensities

  由图3可知,研究区土壤颗粒以砂粒为主,4种

放牧强度下砂粒含量均>40%。在0—20cm土层,
砂粒含量均由大到小依次为LG>HG>CK>MG,
其中,MG条件的砂粒含量占比为43%。黏粒含量

由大到小依次为 MG>HG>CK>LG,其中,MG条

件的黏粒含量占比为31%。粉粒含量无明显变化。
相比于0—20cm土层,20—40cm土层的4种放牧

强度下土壤颗粒含量变化不明显。

图3 不同放牧强度不同土层土壤颗粒组成

Fig.3 Soilparticlecompositionindifferentsoillayerswithdifferentgrazingintensities

2.2 土壤微生物群落组成分析

选择门水平丰度排名前10的菌种对细菌与真菌

群落组成的分析(图4),放牧对土壤微生物群落组成

的影响取决于微生物类群和土壤深度,不同深度土壤

细菌和真菌群落组成对放牧强度的变化响应不同。

在0—20cm土层,3种放牧强度细菌优势菌门均为

放线菌门(Actinobacteria)、变形菌门(Proteobacte-
ria)、绿弯菌门(Chloroflexi)与酸杆菌门(Acidobacte-
ria),4 类 菌 门 占 所 有 土 壤 细 菌 群 落 总 丰 度 的

78.2%~95.3%。相比于CK,LG条件下,放线菌门

和绿弯菌门的丰度显著增加(p<0.05);MG显著降

低58.36%的变形菌门丰度(p<0.05);HG下酸杆菌

门含量最高,占细菌总丰度的13.22%。在20—40
cm土层,相比于CK,放线菌门丰度随放牧强度增加

有上升趋势,在LG条件下最大(67.98%),变形菌门

丰度随放牧强度增加有下降趋势,但均未达到显著水

平(p>0.05)。在真菌群落中,不同放牧强度不同土

壤深度第一优势菌门皆为子囊菌门(Ascomycota),

并在20—40cm土层CK中最大(47.57%)。此外被

孢霉菌门(Mortierellomycota)、担子菌门(Basidio-
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mycota)也同为优势菌门。与CK相比,LG显著增

加0—20cm土层下子囊菌门的丰度(p<0.05)。与

0—20cm土层土壤相比,20—40cm 土层土壤中真

菌群落组成无显著变化(p>0.05)。
总体来看,土壤真菌群落组成受放牧强度的影响

低于土壤细菌群落。

图4 不同放牧强度不同土层门水平下土壤微生物群落组成

Fig.4 Differencesinsoilmicrobialcommunitycompositionindifferentsoillayersunderdifferentgrazingintensitiesatphylumlevel

2.3 土壤微生物多样性分析

微生物群落α多样性指数见表1。在0—20cm
土层,与对照组CK相比,土壤细菌群落α 多样性指

数降低。其中,Shannon指数最低值出现在LG中,
为9.15,Chao1指数在LG条件下出现最低值。在

20—40cm土层,土壤细菌中2种指数均呈先增高后

降低趋势,且两者最大值均出现在 MG。在0—20
cm土层,土壤真菌Shannon指数随放牧强度呈先增

加后减小趋势,在 MG 中出现最大值,为6.08,而

Chao1指数最大值出现在MG。在20—40cm土层,
土壤真菌Shannon指数和Chao1指数均随着放牧强

度的增加而增加。总体来看,土壤细菌群落的α多样

性高于土壤真菌群落的α多样性。放牧降低0—20
cm土层土壤细菌α 多样性,增加20—40cm土层土

壤细菌α多样性。土壤真菌α多样0—20cm土层低

于20—40cm土层。

2.4 土壤微生物的影响因素分析

土壤微 生 物 与 环 境 因 子 相 关 性 分 析 见 图5。

Mantel分析表明,土壤细菌群落组成与土壤TN含

量呈显著相关(p<0.05)。结果表明,影响土壤细菌

多样性和群落组成的主要驱动因子为TN。而相比

于土壤细菌,土壤真菌受土壤理化影响较小。
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表1 不同放牧强度不同土层土壤微生物α多样性

Table1 Soilmicrobialα-diversityindifferentsoillayerswithdifferentgrazinglevels

土层深度/cm 放牧强度
细菌

Chao1指数 Shannon指数

真菌

Chao1指数 Shannon指数

0—20

CK 3409±113a 10.61±0.36a 380±59a 4.46±0.36a
LG 2189±129a 9.15±0.19a 265±28a 5.53±0.51a
MG 2450±36a 9.89±0.08a 657±43a 6.08±1.12a
HG 2604±79a 9.95±0.13a 484±12a 5.37±0.77a

20—40

CK 1346±189a 7.05±0.52a 420±17a 5.90±0.06a
LG 2002±105a 9.20±0.09a 506±9a 5.97±0.12a
MG 2397±47a 10.02±0.13a 707±15a 6.42±0.27a
HG 2196±86a 9.70±0.11a 792±26a 6.71±0.34a

  注:Chao1.F.和Shannon.F.分别表示真菌群落α 多样性;Chao

1和Shannon表示细菌群落α多样性。

图5 细菌与真菌门水平丰度排名前10的菌种与土壤微

生物α多样性和土壤理化性质的 Mantel分析

Fig.5 Mantelanalysisofthetoptenbacterialandfungal

phylum-levelabundancesinrelationtosoil

microbialalphadiversityandsoilphysicochemical

properties

由图5可知,在所测得的土壤理化性质中,分别

筛选与土壤细菌多样性相关性较高的TN因子和与

土壤真菌多 样 性 相 关 性 较 高 的 土 壤 SBD、TN 与

TOC因子进行多元线性回归分析。由表2可知,土
壤TN含量对土壤细菌多样性的动态变化解释程度

为0.233。土壤SBD、TN、TOC含量对土壤真菌多样

性的动态变化解释程度为0.769,土壤SBD、TN、

TOC是影响土壤真菌多样性的主要因子。
表2 多元回归分析结果

Table2 Resultsofmultipleregressionanalysis

类型 多元线性回归方程 R2

细菌 y1=3.618x1+3.859 0.233
真菌 y2=-1.50x1-0.262x2-2.336x3+15.738 0.769

  注:x1 为全氮含量;x2 为有机碳含量;x3 为土壤容重。

3 讨 论
3.1 放牧强度与土层深度对土壤微生物的影响

土壤环境受放牧强度与土层深度的影响,从而影

响土壤微生物群落结构的组成和丰富度。已有研

究[15]表明,氮素增加显著影响细菌群落结构,提高富

营养型细菌类群的相对丰度,降低贫营养型细菌丰

度;酸杆菌门的相对丰度随着pH 的降低而增加;子
囊菌门适宜在高肥力的土壤环境中生长,且其相对丰

度随磷肥的施入而升高。本研究发现,在0—20cm
土层,放牧增加放线菌门的相对丰度,减少富营养型

细菌变形菌门的相对丰度,表明在不同放牧强度下,
不同土层细菌优势菌门的相对丰度发生变化,与前

人[16]研究相似。吕睿等[17]研究发现,放线菌门与土

壤肥力,植被覆盖度等呈正相关。此外,黄土高原碱

性土壤中的主要优势菌门为放线菌门,而本研究发

现,相比于CK组,不同放牧强度均增加放线菌门相

对丰度,是由于荒漠草原地区土壤含水量低且太阳辐

射强度大,造成一定程度上土壤营养物质含量减少且

草原地表植被覆盖度低。而放线菌是一种需氧菌其

生存环境略干燥,菌丝体具有较强的抗干燥能力;其产

生的孢子能够抵抗外界不利的环境条件,使其成为优

势菌群;其次,放线菌门具有能够对木质素和纤维素进

行分解的能力[18],为土壤微生物的生长提供更多的营

养物质。本研究发现,放牧影响酸杆菌门,绿弯菌门相

对丰度均有所增加,是因为酸杆菌具有很强的适应能

力,酸杆菌被认为是土壤中持久性最高的优势门之一。
而绿弯菌为光能自养细菌,属于寡营养型细菌,具有较

强的耐贫瘠与抗旱性能力[19]。
土壤真菌是土壤生态系统中的重要分解者,在土

壤生态系统中发挥着养分转化、土壤聚集、分解枯落物

等重要作用。门分类水平上,子囊菌门、被孢霉菌门和

担子菌门为所有样地土壤中的优势真菌门类,与前

人[20]研究结果基本一致。在本研究中,放牧显著增加
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0—20cm土层子囊菌门(p<0.05),是因为子囊菌门具

有较高的进化速度,可更快适应环境的变化。子囊菌

门是土壤中主要的分解者,能够分解土壤中木质素和

角质素等难降解的有机质,是养分循环和能量流动的

主要驱动力[21]。总体来看,放牧影响下土壤细菌群落

丰度变化高于土壤真菌群落,可能是因为真菌类群比

细菌类群更容易通过菌丝生长获得植物和土壤的养

分,从而降低放牧对其产生的负面影响。
一些研究[22]表明,轻度或中度放牧对土壤表层

细菌和真菌多样性均有正向影响。本研究发现,在

0—20cm土层,LG和MG条件下土壤真菌多样性具

有增加趋势,此效应在 HG下消失。而0—20cm土

层土壤细菌多样性却呈降低趋势,与一些研究[23]结

果并不一致。可能是因为家畜种类和放牧强度设置

的差异。一般来说,由于不同家畜的饮食偏好、放牧

季节和放牧强度的不同,导致不同家畜对植物群落、
土壤碳分配和微生物的影响是不同的,进而对土壤微

生物群落影响也不同。也有可能是因为放牧造成土

壤基质的减少,从而导致细菌微生物多样性降低。此

外放牧增加20—40cm土层土壤细菌真菌多样性,可
能是由于放牧导致土壤微生物类群间竞争作用减少,
允许更多的微生物类群共存[24]。

3.2 土壤微生物的主控因素分析

土壤理化性质在塑造微生物群落方面发挥着重

要作用。适度的放牧能刺激植物生物量向地下重新

分配,有助于保持土壤水分和促进植物根系生长并增

加植物根系分泌物,从而提高土壤微生物的丰度和多

样性[25]。然而,过度放牧导致的家畜践踏、啃食植被

和排泄等行为改变草原植被覆盖度与土壤理化性质,
形成不利于微生物生存的环境。本研究通过 Mantel
分析与多元线性回归分析发现,土壤理化性质中氮素

含量是影响土壤中微生物群落的关键环境要素。与

已有研究[26]结果有所不同,其认为土壤pH 是影响

土壤微生物群落组成的最重要因素。此差异一方面

是源于研究区气候环境与土壤质地等因素的差异;另
一方面,源于家畜践踏、啃食植被及排泄行为对土壤

TN含量影响显著,使氮素成为影响土壤中微生物群

落的关键环境要素。相关研究[27]表明,氮素可直接

影响微生物生物量,例如,氮富集在未放牧草地上具

有正向效应,而在放牧草地上具有负向效应,说明氮

富集引起的微生物生物量变化与环境因素密切相关。
本研究区的环境特点使得TN成为导致土壤微生物

群落组成和多样性变化的主要原因。本研究还发现,
土壤微生物丰度与TOC含量呈正相关,与他人[28]研

究结果一致。

4 结 论
(1)放牧强度对0—20cm土层土壤理化性质有

显著影响(p<0.05)。而20—40cm土层土壤理化性

质受放牧强度影响较小。
(2)放牧降低0—20cm土层细菌群落的丰度和

多样性,提高20—40cm土层土壤细菌群落的丰度与

多样性,中度放牧下增加幅度最大。
(3)轻度和中度放牧增加0—20cm土层真菌群落

的丰度与多样性,但在20—40cm土层,放牧对土壤真

菌群落的丰度与多样性无显著影响(p>0.05)。
(4)放牧引起的土壤全氮的变化是改变内蒙古荒漠

草原土壤微生物多样性和群落组成的主要驱动因素。
(5)适度放牧增加荒漠草原土壤微生物多样性和

丰度。
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