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黄土高原植被恢复过程中土壤微生物的演变特征

张 超１，马亚亚２，刘国彬３，王 杰１，李 静２
（１．西北农林科技大学 水土保持研究所，陕西 杨凌７１２１００；２．西北农林科技大学 林学院，

陕西 杨凌７１２１００；３．中国科学院 水利部 水土保持研究，陕西 杨凌７１２１００）

摘　要：［目的］探究黄土高原植被恢复过程中土壤微生物的演变特征，为黄土高原生态恢复重建工作提

供科学参考。［方法］以 Ｗｅｂ　ｏｆ　Ｓｃｉｅｎｃｅ数据库和ＣＮＫＩ数据库中的期刊论文为数据源，运用ＣｉｔｅＳｐａｃｅ文

献计量工具对黄土高原植被恢复过程中土壤微生物演变的研究概况及研究热点进行分析。［结果］２００２—

２０１８年黄土高原植被恢复过程中土壤微生物演变特征相关文献的发表数量随时间呈增长趋势；国内外研

究热点主要围绕土壤微生物量、微生物群落结构以及酶活性展开，且对于微生物量的关注度比较高；在植

被演替过程中，微生物生物量和酶活性总体增加，微生物群落从贫营养型向富营养型转变，土壤微生物群

落结构和功能的进一步改善。不同植被类型对土壤生物质量改善效果不同，总体来说，混交林作用效果最

好，刺槐和柠条纯林次之，荒草地和油松纯林最低。［结论］黄土高原植被恢复土壤微生物今后的研究应注

重微生物关键种的识别、参与碳氮磷循环的功能微生物以及全球变化对微生物群落影响等方面。
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　　黄土高原丘陵区由于社会经济的快速发展，人口

的急剧增长，致使该区域滥砍滥伐、过度放牧以及毁

林开荒等现象愈演愈烈，自然植被遭到破坏，生态环

境日益恶劣，水土流失严重［１］。近年来，随着我国西

部大开发这一重大战略决策的提出，以退耕还林还草

为核心的生态环境建设在黄土高原地区的开展，有效

的减少了径流、泥沙和养分的流失，极大地改善了该

区的生态环境。而植被恢复作为生态系统重建的第

一步，也是黄土高原生态环境治理与水土保持的重要

措施，能够有效减少土壤侵蚀、改善和提高土壤质

量［２－４］。土壤微生物作为土壤生态系统的重要组成部

分，在土壤有机质分解、植物营养供给以及腐殖质形

成过程中起着至关重要的作用［５－６］。土壤微生物与植

物之间利用相互促进又相互制约的关系构成了一个

稳定的动态系统。一方面，植物作为土壤微生物生长

发育的主要驱动力，对微生物群落结构的形成起着至

关重要的作用［１］。植物通过其根系释放的分泌物影

响土壤微生物生物量以及群落组成。由于植物群落

类型以及植物生长所处阶段的不同，其根系分泌物的

成分、种类和含量存在显著的不同，从而导致向土壤

微生物供给的营养成分不同，最终影响土壤微生物的

种群数量以及群落组成［７－９］。另一方面，植物根际周

围的土壤微生物大量繁育，构成了特有的根际微生物

区系环境，显著地影响着植物的生长发育。本文以中

国知网和 Ｗｅｂ　ｏｆ　Ｓｃｉｅｎｃｅ中的文献资料为基础，运用

ＣｉｔｅＳｐａｃｅ文献计量工具，分析黄土高原３０ａ来植被
恢复中土壤微生物的研究进展，并对其梳理和总结，
提出该地区今后微生物研究的方向和重点，拟为黄土
高原的生态恢复提供科学参考。

１　数据来源与研究方法

１．１　数据来源
所使用的数据来源于中国知识基础设施工程

（Ｃｈｉｎａ　Ｎａｔｉｏｎａｌ　Ｋｎｏｗｌｅｄｇｅ　Ｉｎｆｒａｓｔｒｕｃｔｕｒｅ，ＣＮＫＩ）

和科学引文索引数据库“Ｗｅｂ　ｏｆ　Ｓｃｉｅｎｃｅ”的核心合
集。外文文献检索条目确定为“ｓｏｉｌ　ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ
ｏｆ　Ｌｏｅｓｓ　Ｐｌａｔｅａｕ”ａｎｄ“ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ　ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ”，数据
样本选取自 Ｗｅｂ　ｏｆ　Ｓｃｉｅｎｃｅ核心集合ＴＭ数据库，以

“主题”＝“ｓｏｉｌ　ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ　ｏｆ　Ｌｏｅｓｓ　Ｐｌａｔｅａｕ”ａｎｄ
“ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ　ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ”，选 择 检 索 时 间 范 围 为

１９８６—２０１８年，共得检索结果４６条，对检索结果进
行去重、删除无关条目，最终整理得到４６篇相关文
献。将中文文献检索的条目确定为“黄土高原土壤微
生物”和“植被恢复”，数据样本选取自中国学术期刊
出版总库（ＣＮＫＩ总库），使用高级检索，以“主题”或
者“关键词”＝“黄土高原土壤微生物”或含“植被恢
复”，选择时间为１９８６—２０１８年，精确匹配检索，共得
检索结果３１６条，对检索结果去重、删除无关条目，最
终整理得到１２５篇相关文献。

１．２　研究方法
利用ＣｉｔｅＳｐａｃｅ，Ｏｒｉｇｉｎ对检索出的中外文文献

进行文献量、关键词、被引频次以及研究结果的分析，

从而展示黄土高原植物恢复过程中土壤微生物演变

的研究概况、研究热点和研究趋势。

２　结果与分析

２．１　文献计量分析

２．１．１　发文量的时间分析　将检索出的中文文献按
照发文年份进行文献数量的统计，得到研究期间黄土
高原植被恢复过程中土壤微生物演变的发文量及其

所占文献总数的比例（图１）。该领域的发文数量在
总体上呈上升趋势，主要是因为黄土高原丘陵区土壤
结构疏松，自然植被遭到破坏，而近年来开展的生态
建设和退耕还林生态工程极大改善该区的生态环境。

因此关于植被恢复过程中土壤微生物如何演变的研

究逐步受到学术界的重视，对其针对性的研究也逐渐
增多。中文文献中关于土壤微生物的研究大多集中
在土壤物理结构［１０－１１］、养分状况［１２］以及微生物特

性［１３－１４］等方面。

某研究领域一定时期的文献发表数量可以在一

定程度上代表其研究水平和发展趋势［１５］，过去的

１４ａ见证了黄土高原植被恢复过程中土壤微生物研
究领域的迅猛发展（图１）。图１显示，除部分年度有
小幅下降外，总体上呈明显上升趋势。在２００４—

２０１３年之间关于植被恢复过程中土壤微生物如何演
变的相关研究较少，说明该领域研究刚刚起步，正处
于萌芽阶段，从２０１４年开始文献数量逐步增加。可
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以看出，国际学者对黄土高原植被恢复过程中土壤微
生物演变的研究越来越重视。

图１　２００２－２０１８年有关本研究内容中外文文献的发文量

２．１．２　关键词分析　关键词是对文献内容和主题的
高度提炼，对整个领域的高频关键词进行可视化分
析，可探究该领域的研究热点［１６］。将检索出的中外
文文献数据分别导入ＣｉｔｅＳｐａｃｅ软件中，然后将时间
跨度设置为２００３—２０１８年，将聚类词来源设置为标
题（ｔｉｔｌｅ）、摘要（ａｂｓｔｒａｃｔ）、作者关键词（ａｕｔｈｏｒ　ｋｅｙ－
ｗｏｒｄｓ）和增补关键词（ｋｅｙｗｏｒｄｓ　ｐｌｕｓ）；聚类词库选
择突现词（ｂｕｒｓｔ　ｔｅｒｍｓ）；节点类型选择关键词（ｋｅｙ－
ｗｏｒｄ），选取标准设置为每个时间切片中被引频次最
高的前５０个关键词，中文文献数据生成的高频关键
词如表１所示，外文文献数据生成的高频关键词如表

２所示。
从表１可以看出：①研究涉及最多的关键词为

“土壤微生物”、“植被恢复”、“微生物生物量”、“土壤
有机碳”、“土壤养分”以及“土壤质量”等，表明这６种
关键词涉及的研究方向是研究热点。②有关“土壤微
生物碳”、“土壤酶活性”和“土壤细菌的研究也较多，
证明土壤理化性质和微生物特征是该领域的研究的

热点。③在统计关键词中，有关植被类型的关键词也
较多，如“刺槐林”、“乔木林”和“沙棘林”，表现出不同
植物群落类型与土壤微生物量季节动态、空间动态的
变化息息相关，同时也表明了该区域在植被修复的过
程中，人们认识到了植物与土壤微生物之间存在着相
互作用、相互影响的关系，所以将土壤微生物作为植
被恢复进程中衡量环境和土壤质量变化的指标。
从表２可以看出：①研究的热点领域出现在

“ｂａｃｔｅｒｉａｌ　ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ”和“ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ　ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ”方
面，共占统计关键词的２４．４９％，可见研究范围比较
明确。②有关磷脂脂肪酸技术（ＰＬＦＡ）的研究是检
测土壤微生物活性生物化学方法的研究中占比最高

的，可见磷脂脂肪酸技术（ＰＬＦＡ）对于土壤微生物生

物量的分析应用具有重要的价值。③随着人类对土
壤微生物研究的深入，对于“ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ　ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ”，
“ｎａｔｕｒａｌ　ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ　ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ”，“ｏｒｇａｎｉｃ　ｍａｔｔｅｒ”的
研究也逐渐增多，这也是可持续发展理念越来越受到
科学研究重视的结果，表明植物群落演替是植物与土
壤相互影响和相互作用的结果。土壤的演化总是与
植物群落的演替相关联，土壤的分异导致植被的变
化，植被的变化影响着土壤发育［１８－２０］。④土壤酶活
性、土壤理化性质以及微生物特征依然是是该领域的
研究的热点。

表１　有关本研究内容中文文献高频关键词

关键词　　 频次 关键词　　 频次

土壤微生物 ３８ 乔木林 ７
植被恢复 ２５ 沙棘林 ７
土壤养分 ２４ 天然草地 ７
土壤质量 ２４ 土地利用方式 ７
微生物生物量 ２３ 放线菌数量 ６
土壤有机碳 ２１ 环境因子 ６
刺槐林 １６ 理化性质 ６
土壤微生物碳 １６ 全氮含量 ６
土壤酶活性 １４ 土壤含水率 ６
土壤细菌 １４ 土壤脲酶 ６
土壤微生物群落 １２ 土壤真菌 ６
黄土丘陵区 １１ 植被类型 ６

通过对相关关键词的出现频次分析，我们可以发
现，在黄土高原土壤微生物相关的中外文文献中，土
壤微生物在土壤生态环境中扮演着重要的角色。吴
建峰等［２１］认为微生物体所产生的聚合物具有分解有

机质改善植物营养、降解土壤污染物改善植物生长环
境、降低水分胁迫以及供应植物有机营养的能力。

表２　有关本研究内容外文文献高频关键词

关键词 频次 关键词 频次

ｂａｃｔｅｒｉａｌ　ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ　 １９ ｓｅｍｉ－ａｒｉｄ　ｄｅｇｒａｄｅｄ　ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ　 ４

ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ　ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ　 １７ ｂａｃｔｅｒｉａｌ　ａｒｃｈａｅａ　 ４

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ　 １１ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ　ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ　 ３

ｓｏｉｌ　ｐｒｏｐｅｒｔｙ　 １１ ｅｎｚｙｍｅ　ａｃｔｉｖｉｔｙ　 ３

ｏｒｇａｎｉｃ　ｃａｒｂｏｎ　 １０ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　ｇｅｎｅ　 ３

ｓｏｉｌ　ｂａｃｔｅｒｉａ　 ９ ｎａｔｕｒａｌ　ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ　ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ　 ３

ｒｅｌａｔｉｖｅ　ａｂｕｎｄａｎｃｅ　 ９ ｏｒｇａｎｉｃ　ｍａｔｔｅｒ　 ２

ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　ｂｉｏｍａｓ　 ７ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ　ｒｅｓｐｏｎｓｅ　ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ　 ２

ＰＬＦＡ　 ７ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ　ａｎａｌｙｓｉｓ　 ２

ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ　ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ　 ６ ｓｏｉｌ　ｂａｓａｌ　ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ　 ２

ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ　ｇｅｎｅ　 ６ ｔｏｔａｌ　ｍｉｎｅｒａｌｉｚａｔｉｏｎ　 １

Ｓｈａｎｎｏｎ　ｅｖｅｎｎｅｓｓ　 ５ ｄｅｇｒａｄｅｄ　ｇｒａｓｓｌａｎｄ　 １
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２．１．３　被引频次分析　论文引用率是指科学论文对
文献的引用次数，是衡量一个国家科研文献被其他国
家或机构的认可度的标志［１７］。现选取总被引频次排
名前十五位的论文，整理其发文期刊、发表年份、总被
引频次、年均被引频次和第一作者。国内论文总被引
频次和年均被引频次如表３所示，国外论文总被引频
次和年均被引频次如表４所示。由表３可知：①赵
彤于２０１３年在《生态学报》上发表的论文，年均被引
频次最高，年均被引频次达到１５次以上，同时其总被
引频次也相对较高，达到９３次，其主要选择黄土丘陵
区延河流域典型天然草地、人工灌木林、人工乔木林
和农地中的土壤为研究对象，测定了土壤微生物量
碳、氮、磷和相关基本理化性质，探讨了不同植被类型
与植物对土壤微生物量的影响，为该地区植被恢复状
况提供参考［２２］。②《生态学报》收录的年均被引频次
排名前１５位的论文最多，是国内研究植被恢复过程
中土壤微生物如何演变的核心期刊。③整体来看，国
内年均被引频次排名前１５位的论文主要出现在

２００４年之后，说明我国对黄土高原植被恢复过程中
土壤微生物如何演变的研究主要是在２００４年开始，
这也与中文文献的发表年份和发文量的统计相对应。
由表４可知：①Ｚｈａｎｇ　Ｃｈａｏ于２０１６年在Ｓｏｉｌ

Ｂｉｏｌｏｇｙ　＆Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ上发表的论文，年均被引频
次是最高的，达到１３次以上，同时其总被引频次也相
对较高，达到４０次，其主要利用１６ＳｒＲＮＡ基因的高
通量测序，对黄土高原区弃耕农田年限为０～３０ａ的
次生演替过程中微生物群落结构进行研究，表明在微

生物演替过程中细菌主要是从酸杆菌门逐渐转变为

变形菌门，退耕之后细菌多样性减少，在２０ａ后基本
可以恢复到农田的水平，之后细菌多样性仍然逐渐增
加［２３］。②相比中文文献的发表年份，在年均被引频
次排名前十五位的外文文献中，最早的２００４年，但是
在２０１４年发表的最多，说明外文文献对于黄土高原
植被恢复过程中土壤微生物如何演变的研究开始的

较晚。③但在文献被引用频次方面与中文文献存在
差距。我国在国际上发表英文文献在时间上的滞后
是影响文献被引用的次数的主要原因。

表３　国内有关本研究内容论文总被引频次和年均被引频次

发文期刊　　　 年份
总被
引频次

年均被
引频次

第一
作者

生态学报 ２０１３　 ９３　 １５．５０ 赵彤

水土保持学报 ２００６　 １４０　 １０．７７ 汪文霞

自然资源学报 ２００７　 １１６　 ９．６７ 薛萐

应用生态学报 ２００８　 ８４　 ７．６４ 薛萐

应用生态学报 ２００９　 ７５　 ７．５０ 胡婵娟

生态学报 ２００６　 ８６　 ６．６１ 周正朝

生态学报 ２０１０　 ５９　 ６．５６ 王春阳

生态学报 ２００７　 ７８　 ６．５０ 薛萐

生态学报 ２００８　 ６９　 ６．２７ 张文婷

生态学报 ２００９　 ６１　 ６．１０ 胡婵娟

生态学报 ２００７　 ６９　 ５．７５ 刘占锋

生态学报 ２００９　 ５７　 ５．７０ 黄懿梅

北京林业大学学报 ２００８　 ５７　 ５．１８ 张海涵

植物营养与肥料学报 ２００７　 ６１　 ５．０８ 党亚爱

水土保持学报 ２００４　 ７０　 ４．６７ 张社奇

表４　国外有关本研究内容论文总被引频次和年均被引频次

发文期刊　　　　　　　 年份 总被引频次 年均被引频次 第一作者　
Ｓｏｉｌ　Ｂｉｏｌｏｇｙ　＆Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ２０１６　 ４０　 １３．３３ Ｚｈａｎｇ　Ｃｈａｏ
Ａｐｐｌｉｅｄ　Ｓｏｉｌ　Ｅｃｏｌｏｇｙ　 ２０１４　 ２９　 ５．８０ Ｒａｉｅｓｉ　Ｆａｙｅｚ
Ｅｕｒｏｐｅａｎ　Ｊｏｕｒｎａｌ　ｏｆ　Ｓｏｉｌ　Ｂｉｏｌｏｇｙ　 ２０１０　 ２２　 ２．４４ Ｊｉａ　Ｇｕｏｍｅｉ
Ｑｕａｔｅｒｎａｒｙ　Ｒｅｓｅａｒｃｈ　 ２００４　 ２０　 １．３３ Ｘｉｅ　ＳＣ
Ｏｒｇａｎｉｃ　Ｇｅｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ ２０１４　 １８　 ３．６０ Ｙａｎｇ　Ｈｕａｎ
Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ　Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ ２０１５　 １６　 ４．００ Ｚｈａｎｇ　Ｃｈａｏ
Ｓｃｉｅｎｃｅ　ｏｆ　ｔｈｅ　Ｔｏｔａｌ　Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ　 ２０１４　 １６　 ３．２０ Ｍｉ　Ｊｉａ
Ｎａｔｕｒａｌ　Ｈａｚａｒｄｓ　ａｎｄ　Ｅａｒｔｈ　Ｓｙｓｔｅｍ　Ｓｃｉｅｎｃｅｓ　 ２０１１　 １６　 ２．００ Ｗａｎｇ　Ｈ　Ｂ
Ｐｌａｎｔ　ａｎｄ　Ｓｏｉｌ　 ２０１４　 １１　 ２．２０ Ｚｕｏ　Ｓｈｅｎｇｐｅｎｇ
Ｊｏｕｒｎａｌ　ｏｆ　Ａｒｉｄ　Ｌａｎｄ　 ２０１４　 ７　 １．４０ Ｚｈａｏ　Ｙａｎｍｉｎ
Ｍｉｃｒｏｂｅｓ　ａｎｄ　Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ　 ２０１０　 ７　 ０．７８ Ｋｅｎｚａｋａ　Ｔａｋｅｈｉｋｏ
Ｓｃｉｅｎｃｅ　Ｃｈｉｎａ－Ｅａｒｔｈ　Ｓｃｉｅｎｃｅｓ　 ２０１４　 ６　 １．２０ Ｙａｎｇ　Ｈｕａｎ
Ｃａｔｅｎａ　 ２０１７　 ５　 ２．５０ Ｋｈｅｉｒｆａｍ　Ｈｏｓｓｅｉｎ
Ｊｏｕｒｎａｌ　ｏｆ　Ｇｅｏｐｈｙｓｉｃａｌ　Ｒｅｓｅａｒｃｈ－Ｂｉｏｇｅｏｓｃｉｅｎｃｅｓ　 ２０１６　 ５　 １．６７ Ｚｈａｎｇ　Ｈａｉｃｈｅｎｇ
Ｊｏｕｒｎａｌ　ｏｆ　Ｓｏｉｌｓ　ａｎｄ　Ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ　 ２０１６　 ５　 １．６７ Ｗａｎｇ　Ｙｉｎｇ

２．２　植被恢复过程中土壤微生物演变特征

２．２．１　植被演替中土壤微生物特征　植被恢复过程
中，植物枯落物增加了有机质向土壤的输入，为微生
物提供了充足的碳源和氮源，对土壤微生物量产生了
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积极的影响［２４］。研究发现，植被恢复后退耕地土壤
微生物量Ｃ，Ｎ，Ｐ含量较农耕地显著提高［２５－２７］。薛萐
等［２８］对侵蚀黄土丘陵区６种不同植被恢复３０ａ后的
土壤微生物研究表明，土壤微生物生物量碳、氮、磷含
量较农耕地显著增加，且均存在明显的季节变化趋
势，表现为：夏季＞秋季＞春季［２９］。赵彤等［３０－３１］研究
也得到了类似的结论，只是土壤微生物量Ｃ，Ｎ含量
在不同的植被演替阶段下的增幅略有差异，但增加幅
度基本相当。另外，微生物生物量随着植被恢复年限
的增长显著提高，但微生物量碳是快速增加后然后慢
慢趋于平稳，微生物量氮则是持续增长［３２］。土壤酶
作为促进土壤生态系统养分循环的生物催化剂，是判
别土壤肥力与质量的重要指标［３３－３４］。罗蓉等［３５］研究
发现，在黄土高原土壤β－葡糖苷酶、纤维素酶、脲酶、
蛋白酶、磷酸酶活性均随哪个树种林龄的增长逐渐增
加，并于成熟林时达到最大值。雨季的土壤酶活性均
显著高于旱季，表明林龄和季节对沙棘人工林地土壤
酶活性有显著影响。姬秀云等［３６］对黄土高原不同植
被恢复方式下土壤酶活性的研究发现，天然草地、１５
和２５ａ柠条林地土壤酶活性较高，而坡耕地土壤酶
活性较低，表明随着人工林种植年限的增加，土壤酶
活性逐渐加强，同时也可以改善土壤肥力效应［３７－３８］。
李林海等［３９］研究也发现土壤水解酶类与土壤物理性

质呈显著负相关，与土壤化学性质呈显著正相关，可
以敏感指示植被恢复的土壤效应。而过氧化氢酶为
氧化还原酶，它在植被恢复过程中的活性变化不同于
其他水解酶。黄懿梅等［４０］研究认为，除水解酶之外，
过氧化氢酶活性随裸荒地—草本—灌木—乔木植被
恢复阶段的推进而逐渐减小。另外，为了解生态恢复
过程中土壤微生物功能特征，张超等［４１］采用Ｂｉｏｌｏｇ－
Ｅｃｏ微平板法对黄土丘陵区人工灌木、人工草地和天
然草地的根际微生物碳源代谢多样性特征进行分析，
结果表明，天然草地根际微生物群落代谢功能多样性
优于人工灌木和人工草地。在黄土高原微生物群落
组成方面，阚尚［４２］等利用磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）分析了
陕西靖边花豹湾聚湫坝地土壤微生物群落结构的变

化，结果表明，土壤微生物以细菌为主，约占到６５％
～７５％，其次为放线菌和真菌。淡静雅等［４３］也对子
午岭地区不同植被演替阶段土壤微生物群落组成的

研究表明，随着演替的进行，土壤细菌、真菌的数量均
呈逐渐上升趋势。Ｚｈａｎｇ等、Ｚｅｎｇ等和 Ｒｅｎ等利用
高通量测序技术对细菌进行了分析，揭示了植被恢复
中土壤细菌与植物的相互关系。例如，Ｚｈａｎｇ　Ｃ等［４４］

研究黄土高原不同时期（０，１０，２５，３５ａ）放牧后草原
微生物群落的变化结果表明，长期演替过程中，植被

和细菌的演替较土壤真菌的快，植被通过改变土壤理
化性质来改变土壤微生物群落的组成。Ｚｅｎｇ等［４５］选
取了黄土高原从南到北的植被生态系统（森林、林草、
草地、沙地、沙漠生态系统）作为研究对象，研究了土
壤性质对土壤微生物群落组成的影响，研究发现土壤
细菌（放线菌和变形菌）相对丰度与ｐＨ 值存在显著
相关，说明ｐＨ 对土壤细菌群落的影响较大。Ｒｅｎ
等［４６］研究结果表明，在细菌和真菌类群中，降雨量的
减少只影响了变形菌门、芽单胞菌门和绿弯菌门的相
对丰度，但对革兰氏阳性菌、革兰氏阴性菌、放线菌、
丛枝菌根真菌等测序的细菌门没有影响。此外，Ｃｕｉ
等［４７］Ｓｕｎ等［４８］分别探讨了黄土高原荒漠草原生态过
渡带土壤微生物群落结构的变化以及对竞争的响应。
综上所述，随着植被的不断恢复演替，土壤养分和结
构状况得到改善，从而为土壤微生物的活动提供了良
好的环境。微生物生物量总体增加和土壤酶活性不
断增大使土壤肥力不断地得到恢复和提高，改善了土
壤微生物群落的结构和功能，使得微生物群落从贫营
养型向富营养型转变。

２．２．２　不同植被类型土壤微生物特征　不同植被类
型土壤微生物量碳、氮含量存在显著差异，黄土高原
从南部到北部，微生物量碳、氮含量显著下降［４９－５０］，土
壤微生物生物量符合：天然草地＞人工乔、灌木林＞
农地的规律［３０］。李静等［５１］研究则发现乔灌木与撂荒
地相比，土壤微生物量明显提高，人工林加速土壤微
生物量提高。土壤微生物量受植被类型及土壤养分
等因素的共同影响，不同植被类型下，灌木的土壤微
生物碳、氮含量明显高于乔木和人工草地［５２］，人工灌
木植被恢复对土壤的培肥作用高于乔木和草本植

物［５１］。曾全超等［５３］研究证明了在黄土丘陵区，人工
刺槐林对土壤碳氮库的增加有一定的作用，但是相对
于辽东栎和侧柏等天然次生林有一定的差距。丛怀
军等［５４］也得出了相似的研究结果。以刺槐和柠条等
为主的植物群落，其根部共生的根瘤菌可以将空气中
的无机氮转化为有机氮固定于土壤中，进而改变根区
土壤系统的物质组成和肥力水平［５５－５６］。混交林在一
定程度上可避免纯林凋落物和根系对土壤作用的单

一性，对土壤的恢复效果更好。姚小萌等［５７］研究黄
土丘陵沟壑区不同植被类型中土壤微生物量碳的变

化规律，结果表明，乔木混交林土壤微生物量碳含量
最大。Ｈｕ等［５８］研究也表明，林草混合模式对土壤微
生物量Ｃ，Ｎ含量的提高较单一植被的效果更好，能
有效促进土壤修复。
退化生态系统酶活性受植被恢复措施的影响较

大，相对于桃树、侧柏、荆条林，刺槐的酶活性较

４４２ 　　　　　　　　　　　　 　　　　　　水土保持通报　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　　第３８卷



高［５２］。与撂荒地相比，乔、灌植被经植被恢复后，其
土壤酶活性有所提高，与之相反的是，草本植被脲酶
和过氧化氢酶则下降，土壤碱性磷酸酶、蔗糖酶在不
同植被类型下均表现为灌木最大，乔木次之，草本最
小，脲酶和过氧化氢酶则是乔木最大，草本最小［５１］。
速效磷和碱解氮是影响土壤蔗糖酶和碱性磷酸酶酶

活性的主要因子，而有机质主要通过间接作用来影响
两种酶活性的变化［５９］。脲酶、碱性磷酸酶、蔗糖酶活
性随季节的变化其波动较大，蔗糖酶活性随季节的变
化呈现先升高后下降的趋势，脲酶、碱性磷酶活性的
季节性变化表现为先增加后降低再增加再降低［６０］。
另外，为了解不同植被类型土壤微生物群落代谢特
征，曹永昌等［６１］利用ＢＩＯＬＯＧ微孔板法研究了秦岭
山脉的锐齿栎、油松 、华山松 、松栎混交、云杉的土壤
微生物群落代谢特征，结果表明，不同林区土壤微生
物功能多样性的顺序为：华山松＞锐齿栎１＞油松＞
云杉＞松栎混交＞锐齿栎２，但通常认为阔叶林土壤
微生物功能多样性要高于针叶林土壤微生物功能多

样性。
在微生物群落结构方面，刘洋等［６２］利用４５４焦

磷酸高通量测序方法，分析黄土丘陵区土壤微生物细
菌的多样性，研究结果表明，草原植被土壤分布更多
的是放线菌门，森林植被土壤分布更多的是变形菌
门，并且多样性指数表明草原植被土壤多样性高于森
林植被土壤。封晔等［６３］研究８种植物根际细菌与丛
枝菌根真菌群落多样性及其相互关系，结果表明刺槐
根际细菌的Ｓｈａｎｎｏｎ指数最高，垂柳最低，根际ＡＭＦ
的Ｓｈａｎｎｏｎ指数最高为小叶杨 ，最低为沙棘，因此刺
槐可作为黄土高原区植被恢复的先锋树种。
不同植被类型对土壤生物质量改善效果不同。

总体来说，混交林作用效果最好，刺槐和柠条纯林次
之，荒草地和油松纯林较差［２０］。混合植被种类丰富
且根系多，土壤微生物种类明显增加，同时也增加了
凋落物资源的异质性，可以满足不同种类土壤微生物
的营养需求，因而土壤微生物酶活性及微生物量增
加。故建议当地退耕还林应以混交林为主，对提高土
壤肥力和质量效果最好。

３　未来研究应开展的重点工作

本文基于Ｃｉｔｅｓｐａｃｅ知识图谱对黄土高原植被恢
复过程中土壤微生物演变的文献量、研究热点及趋
势、被引频次、研究结果进行全面分析。①从数量上
看，国内外论文发表数量总体上呈明显上升趋势，说
明关于植被恢复过程中土壤微生物如何演变的研究

逐步受到学术界的重视，对其针对性的研究逐渐增

多。②从研究热点上看，国内的研究热点为“土壤微
生物”、“植被恢复”、“微生物生物量”、“土壤有机碳”、
“土壤养分”以及“土壤质量”，国外的研究热点为
“ｂａｃｔｅｒｉａｌ　ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ”，“ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ　ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ”，
“ｍｉｃｒｏｂｉａｌ　ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ”，“ｓｏｉｌ　ｐｒｏｐｅｒｔｙ”，“ｏｒｇａｎｉｃ
ｃａｒｂｏｎ”，说明国内外研究热点基本上是相同的。③从
被引频次上看，外文文献的引用频次明显低于中文文
献的引用频次。我国在国际上发表英文文献在时间
上的滞后是影响文献被引用的次数的主要原因。
迄今，关于黄土高原植被恢复过程中土壤微生物

演变的研究已有相当丰富的研究成果，综合前文的分
析结果，认为未来的研究应关注以下几方面：

（１）关于植被恢复过程中土壤微生物的群落演
变已有大量研究，但主要集中于不同植被恢复模式对
土壤微生物群落变化及其与植被群落、土壤酶活性和
理化性质的关系，而土壤关键微生物对植被生态重建
的响应及其机制尚不清楚［６４］。因此，今后还需要加
强对植被恢复过程中土壤微生物群落关键的识别、碳
氮磷循环微生物的研究，以期为今后的退耕还林还草
过程的实施提供科学的理论指导。

（２）在全球气候变化（增温、氮沉降、降雨）的环
境下，生态系统的不稳定性可能增高，敏感的生态系
统以及生存其中的微生物都会受到影响。降水格局、
地表温度、土壤盐分的改变都会引起微生物的群落组
成和功能多样性的改变，从而使整个生态系统也受到
影响。目前对于全球变化对黄土高原微生物群落影
响的研究相对缺乏，因此开展这方面工作对于完善整
个生态系统有着重要意义。
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