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摘  要： ［目的］ 探究不同沙地植被恢复类型对生物结皮微生物群落组成的影响，为沙地生态系统管理提供理论依

据。  ［方法］ 采用高通量测序技术，以裸露沙地为对照，分析了草本、灌木、灌草共生等植被恢复类型下生物结皮微生

物群落组成及多样性的变化特征。  ［结果］ （1） 与裸露沙地细菌群落优势门变形菌门（Proteobacteria）及优势属不动

杆 菌 属（Acinetobacter）相 比 ，草 本 、灌 木 、灌 草 共 生 植 被 恢 复 类 型 下 生 物 结 皮 细 菌 群 落 优 势 门 均 为 蓝 藻 门

（Cyanobacteria），草本、灌草共生植被恢复类型下生物结皮细菌群落优势属均为微枝形杆菌属（Microvirga），灌木植被

恢复类型优势属则为 RB41。而各植被恢复类型下生物结皮真菌群落优势门则与裸露沙地一致，均为子囊菌门

（Ascomycota）和担子菌门（Basidiomycota）。（2） 不同的植被恢复类型均显著提高了生物结皮细菌和真菌群落的 α-多
样性，其中细菌群落 Shannon 指数和 Chao1 指数表现为灌草共生>灌木>草本>裸露沙地，真菌群落则表现为草本>
灌草共生>灌木>裸露沙地。（3） 生物结皮细菌群落 β-多样性受植被恢复类型影响显著，而真菌群落 β-多样性可能受

非植被因素影响更大。  ［结论］ 植被恢复类型显著影响生物结皮细菌群落物种组成，增加生物结皮微生物多样性，但

对真菌群落的影响不显著。
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Abstract：  ［Objective］ This study aims to investigate the effects of different vegetation restoration types on the 
microbial community composition of biological soil crusts （biocrusts） in sandy ecosystems， providing a theoretical 
basis for the management of sandy ecosystems. ［Methods］ High-throughput sequencing technology was 
employed， with bare sandy land as the control， to analyze the variation characteristics of microbial community 
composition and diversity in biocrusts under different vegetation restoration types， including herbaceous， shrub， 
and symbiotic shrub and herb. ［Results］ （1） Compared to bare sandy land where the dominant bacterial phylum 
was Proteobacteria and the dominant genus was Acinetobacter， the dominant bacterial phylum in biocrusts under 
the vegetation restoration types of herbaceous， shrub， and symbiotic shrub and herb was Cyanobacteria. The 
dominant bacterial genus was Microvirga under herbaceous and symbiotic shrub-herb types， while the dominant 
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genus was RB41 under the vegetation restoration type of shrub. In contrast， the dominant fungal phyla in biocrusts 
across all vegetation restoration types were consistent with those in bare sandy land， namely Ascomycota and 
Basidiomycota. （2） All vegetation restoration types significantly increased the α -diversity of both bacterial and 
fungal communities in biocrusts. For bacterial communities， Shannon and Chao1 indices followed the order： 
symbiotic shrub and herb > shrub > herbaceous > bare sandy land. For fungal communities， the order was 
herbaceous > symbiotic shrub and herb > shrub > bare sandy land. （3） The β-diversity of bacterial communities 
was significantly influenced by vegetation restoration types， while the β-diversity of fungal communities appeared 
to be more affected by non-vegetation factors. ［Conclusion］ Vegetation restoration types significantly affect 
bacterial community composition and enhance microbial diversity in biocrusts， but exhibit no significant impact on 
fungal communities.
Keywords： vegetation type； biological soil crusts； fungi； bacteria； community composition； diversity

沙地主要分布在我国北方干旱—半干旱过渡

带，普遍面临土地贫瘠、可利用水资源短缺及生物多

样性贫乏等问题［1］。植被恢复被视为缓解土壤沙

化，改善土壤结构，提高生物多样性及增强生态系统

稳定性的有效措施［2-3］。自 20 世纪 80 年代，在我国

干旱—半干旱过渡带相继启动了“三北防护林工程”

和“退耕还林还草工程”等重大生态项目［4］，通过封

山育林育草、植树造林、草地恢复等一系列措施修复

脆弱生态系统，并取得了显著成效。据统计，两项工

程累积造林面积已达 6 400 万 hm2［5-6］，草地面积大幅

度增加，地表覆盖状况明显改善。与此同时，生物结

皮覆盖面积也达到 72 万 hm2［7］，是沙地生态系统恢复

中重要的地表覆被，与植被共同影响沙地生态系统

的稳定性。

生物土壤结皮（简称生物结皮）是由土壤微生物

与藻类、地衣、藓类植物通过假根、菌丝、分泌物等与

土壤颗粒胶结形成复合层状结构［8］。作为沙地生态

系统的重要组成部分，生物结皮微生物群落在驱动

土壤养分循环和促进植被定殖等方面发挥着关键作

用［9-10］。然而，生物结皮微生物群落极易受到植被

恢复类型等因素的影响，不同植被类型可能通过改

变地表微环境影响微生物群落组成。研究表明，当

沙蒿作为先锋植物时，通过稳定土壤表层环境，促进

生物结皮形成，并显著增加生物结皮蓝细菌的相对

丰度［11］。以樟子松、油松、柠条为主的灌木林显著

改变生物结皮细菌和真菌群落的组成和数量［12］。

贺郝钰等［13］进一步揭示了腾格里沙漠地区灌丛内

生物结皮微生物群落多样性的变化规律。而李发祥

等［14］则研究了草地生态系统中生物结皮微生物多

样性变化特征。尽管已知植被类型能够影响生物结

皮微生物群落特征，但在沙地生态系统中，针对不同

植被恢复类型对生物结皮微生物群落组成的研究仍

存在不足。

为此，本研究以毛乌素沙地为研究区，以不同植

被恢复类型下生物结皮微生物群落为研究对象，以

裸露沙地为对照，基于高通量测序技术，研究不同植

被恢复类型对生物结皮微生物群落物种组成与多样

性的影响，以期为沙地生态系统管理提供理论支撑。

1　材料与材料与方法

1.1　研究区概况

研究区位于宁夏灵武市白芨滩国家级自然保护

区，地处毛乌素沙地南缘，总面积约 8万  hm2。该区属

于典型的温带大陆性气候，干旱少雨，蒸发强度大，年

降水量约为 255.2 mm，主要集中在 7—9 月，冬长夏

短，全年日照时数达 3 080.2 h，无霜期 157 d。土壤类

型以风沙土为主，其次为灰钙土或淡灰钙土。植被恢

复类型以灌木林地和草地为主，其中，灌木林地主要

树 种 包 括 沙 柳（Salix cheilophila Schneid）、柠 条

（Caragana intermedia）、旱柳（Salix matsudana Koidz.）、
小 叶 杨（Populus simonii）、樟 子 松（Pinus sylvestris 
var. Mongolica）、沙 拐 枣（Calligonum mongolicum 
Turcz.）等 ；草 地 优 势 物 种 包 括 五 星 蒿（Bassia 
dasyphylla）、沙蒿（Artemisia desertorum Spreng）、赖草

（Leymus secalinus Tzvel）、芦苇（Phragmites australis）、
芨芨草（Achnatherum splendens）等。在不同植物间

隙，自然形成了大量的生物结皮，经调查其盖度在

50% 以上。

1.2　样地设置

在研究区内选取人工或自然恢复的灌木、草本、

灌草共生植被地区作为样地，并以裸露沙地为对照，

样地概况见表 1。
1.3　样品采集

在每个样地植被间隙设置 3 个 1 m×1 m 的样

方，每个样方中采用 5 点法采集生物结皮层，并混合

为一个混合样，每个处理共采集 3 个混合样品。所有

样品采集后置于冰盒内保存，并迅速运回实验室用

于微生物群落分析。
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1.4　土壤理化指标测定

土壤有机质采用重铬酸钾外加热法；速效钾采

用原子吸收法；铵态氮与硝态氮采用流动分析法。

1.5　微生物总 DNADNA提取与 PCRPCR扩增

微生物样品总 DNA 提取和测序由美吉生物医

药科技（上海）有限公司完成。使用 Omega Bio-tek
（Norcross， GA， U.S.）试剂盒从样本中提取总 DNA样

本，并以其为模板进行 PCR扩增。其中，细菌群落分析

采用 27 F（5′-AGRGTTYGATYMTGGCTCAG-3′）

和 1 492 R（5′-RGYTACCTTGTTACGACTT-3′）

引物对 16 S rRNA基因全长进行扩增；真菌群落分析则

使用 ITS1 F（5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAGT 
AA-3′）和 ITS4 R（5′-TCCTCCGCTTATTGATA 
TGC-3′）引物对 ITS 区域进行扩增。PCR 反应体系

主要包含模板 DNA、引物、Fast Pfu DNA 聚合酶、反

应缓冲液以及 dNTPs 混合液。PCR 反应程序如下：

首先进行预变性，95 ℃持续 3 min；随后进入循环阶

段，95 ℃变性 30 秒，60 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 45 s，共
循环 27 次；最后在 72 ℃下延伸 10 min，反应结束后将

产物保存于 4 ℃。每个样品均进行三次 PCR 反应，使

用的仪器为美国 ABI GeneAmp® 9700 型 PCR 仪。

PCR 产物经 2% 琼脂糖凝胶电泳检测后进行纯化，并

利用 Qubit 4.0（美国 Thermo Fisher Scientific 公司）进

行定量分析。纯化的 PCR 产物按等摩尔比混合，在

Pacbio Sequel IIe System 平台上进行测序。

1.6　微生物多样性

1.6.1　 α -多 样 性　 选 取 Chao1 丰 富 度 估 计 指 数

（Chao1 Estimator）和 Shannon 多样性指数（Shannon 
Diversity Index）评估生物结皮层细菌和真菌群落 α
多样性，计算公式如下：

Chao1 丰富度估计指数：

SChaol = Sobs + n1 ( n1 - 1 ) /2( n2 + 1 ) （1）
式中：SChao1 为估计的 OTU 数；Sobs 为观测到的 OTU
数；n1 为仅含 1 条序列的 OTU 数目；n2 为仅含 2 条序

列的 OTU 数目［15］。

Shannon 多样性指数：

H Shannon = -∑
i = 1

S ni

N
ln ni

N
（2）

式中：ni为第 i 个 OTU 所含的序列数；N 为所有 OTU
的总序列数［16］。

1.6.2　β-多样性　基于物种丰度计算 Bray-Curtis 距
离矩阵，用于检验样本间生物结皮微生物群落结构的

相似性及组间差异。为了直观展示样本间的差异，选

取 PCoA主坐标方法对数据进行可视化处理［17］。

1.7　数据处理与统计分析

采用美吉云平台与 SPSS 22.0 统计软件（IBM， 
USA）进行生物结皮微生物多样性指标数据分析与差异

显著性检验（ANOVA， LSD， p<0.05）。对于微生物

群落结构分析，基于 Bray-Curtis距离矩阵，使用美吉云

平台与 R语言的 vegan包（version 2.6-4）进行主坐标分

析（PCoA），并通过 ANOSIM 检验（999 permutations）
量化组间差异显著性（R值>0.25视为显著分离）。

2　结果与分析

2.1　植被恢复类型对生物结皮微生物群落结构和丰

度的影响

不同植被恢复类型下生物结皮细菌群落在门水

平上共鉴定出 11 个门类（图 1A）。裸露沙地细菌群

落中变形菌门（Proteobacteria）占绝对优势，占比为

62.8%，其次为放线菌门（Actinobacteriota），占比为

16.1%。不同植被类型下生物结皮细菌群落则显著

不同于裸露沙地。其中，草本和灌草共生植被恢复

类型下生物结皮细菌群落（相对丰度>10%）主要包

括蓝藻门（Cyanobacteria）、变形菌门、放线菌门、绿弯

菌门（Chloroflexi），而灌木类型下除以上细菌门类还

包括酸杆菌门（Acidobacteriota）。草本、灌木及灌草

共生植被恢复类型下生物结皮细菌群落优势门均为

蓝藻门，相对丰度分别为 34.8%，21.4%，24.5%。草

表 1　样地概况

Table 1　Overview of sampling sites

植被

类型

裸露沙地

草本

灌木

灌草

样地

大小/hm2

97.49
5.05

63.83

33.59

主要

植被

无

赖草、五星蒿

柠条、沙柳、

沙拐枣等

柠条、沙蒿、

猪毛菜等

植被盖度

/%

0
20.3±0.33

41.3±6.96

38.6±15.13
（灌木）

32.5±12.67
（草本）

生物结皮

盖度/%

0
66.0±10.02

51.6±13.39

65.2±10.34

有机质/
（g · kg-1）

0.15±0.02
0.89±0.27

0.78±0.10

1.03±0.26

速效磷/
（mg · kg-1）

0.26±0.10
28.35±3.13

22.06±1.49

39.54±0.86

铵态氮/
（mg · kg-1）

3.09±0.09
13.10±0.38

13.87±1.56

21.43±1.54

硝态氮/
（mg · kg-1）

0.67±0.04
3.37±0.03

2.38±0.37

1.93±0.06

65



第  33 卷  水  土  保  持  研  究

本恢复类型下生物结皮细菌的次优势门为变形菌

门，相对丰度为 18.9%，而灌木和灌草共生类型则为

放线菌门，相对丰度分别为 20.1% 和 23.0%。

生物结皮真菌群落共鉴定出 5 个门类，子囊菌门

（Ascomycota）和担子菌门（Basidiomycota）为所有样

地的优势门类（图 1B）。裸露沙地中真菌群落高度单

一化，子囊菌门相对丰度高达 90.9%，担子菌门相对

丰度为 8.8%，两门类总丰度达 99.7%。与裸露沙地相

比，子囊菌门在草本、灌木和灌草共生植被类型下生

物结皮中相对丰度分别降至 76.3%，89.2% 和 70.5%，

但依然保持优势地位。担子菌门作为次优势门，在草

本 和 灌 草 共 生 植 被 类 型 下 的 相 对 丰 度 分 别 增 至

10.6% 和 9.7%，而在灌木植被类型下则降至 4.2%。

此外，未分类真菌（others）在草本、灌木和灌草类型下

生物结皮真菌群落相对丰度分别增至 10.1%，16.6%
和 19.5%，可能反映特殊生境下的潜在新类群。

属水平分析显示（图 2），裸露沙地细菌群落以不动

杆菌属（Acinetobacter）为单一优势类群，相对丰度为

20.5%；草本和灌草共生植被恢复类型下生物结皮细

菌群落均以微枝形杆菌属（Microvirga）为优势属，相

对丰度分别为 6.6% 和 59.0%，而灌木植被恢复类型则

是 RB41为优势属，相对丰度为 7.9%。真菌群落中，裸

露沙地以皮状新丝孢酵母属（Cutaneotrichosporon）、
未分类真菌（unclassified_k__Fungi）、未分类子囊菌

（unclassified_p__Ascomycota）为优势属，每种优势属

相对丰度均为 16.8%；而草本、灌木和灌草共生植被恢

复类型则均以未分类子囊菌为优势类群，相对丰度分

别为 22.2%，52.8%，19.4%。

2.2　植被恢复类型对生物结皮微生物α--多样性的影响

不 同 植 被 类 型 下 生 物 结 皮 微 生 物 群 落 的

Shannon 多样性指数与 Chao1 指数均显著高于裸露

沙地（p<0.05），但 3 种植被恢复类型之间生物结皮

细菌和真菌群落的 Shannon 多样性指数与 Chao1 指

数均无显著差异（p>0.05）（表 3）。与裸露沙地相比，

草本、灌木和灌草共生植被恢复类型下生物结皮细

菌群落的 Shannon 指数分别增加了 10.3%，24.8% 和

图 1　门水平上不同植被恢复类型下生物结皮细菌和真菌群落物种相对丰度

Fig. 1　Relative species abundance of bacterial and fungal communities in biocrusts at 
phylum level under different vegetation restoration types

图 2　属水平上不同植被恢复类型生物结皮细菌和真菌群落物种相对丰度

Fig. 2　Relative species abundance of bacterial and fungal communities in biocrusts at 
genus level under different vegetation restoration types

66



第  1 期 江冰等：沙地植被恢复类型对生物结皮微生物群落组成的影响

25.5%，Chao1 指 数 分 别 增 加 了 89.6%，116.6% 和

120.7%，其中灌草共生恢复类型下生物结皮细菌群

落的 Shannon 指数和 Chao1 指数增幅最大，且数值最

高。与裸露沙地相比，生物结皮真菌群落在草本、灌

木和灌草共生植被恢复类型下 Shannon 多样性指数

分别增加了 0.94，0.76，0.93 倍，Chao1 指数分别增加

了 8.8，8.6，8.2 倍，其中在草本恢复类型下的 Shannon
多样性指数和 Chao1 指数增幅最大，且数值最高。

2.3　植被恢复类型对生物结皮微生物β-多样性的影响

生物结皮细菌群落主坐标分析显示（图 3A），生

物结皮细菌群落在草本和灌草共生植被恢复类型间

存在部分重叠现象，但与灌木恢复类型相互分散，第

一和第二轴的方差贡献率分别是 65.67% 和 26.36%，

总贡献率为 92.03%。生物结皮真菌群落在灌木、草

本和灌草共生植被恢复类型间存在小部分重叠，第

一和第二轴的方差贡献率分别是 85.06% 和 10.03%，

总贡献率为 95.09%（图 3B）。由于裸露沙地与植被

恢复类型间差异较大，因此，为了评估不同植被恢复

类型是否对生物结皮细菌和真菌群落影响显著，排

除裸露沙地干扰后，通过 ANOSIM 检验对不同植被

恢复类型下生物结皮细菌和真菌群落进行差异性分

析（表 4），结果表明，不同植被恢复类型对生物结皮

细菌群落存在显著影响（p<0.05），而对真菌群落无

显著影响（p>0.05）。

3　讨  论
3.1　不同植被恢复类型下生物结皮微生物群落特征

变化

对于生物结皮微生物群落组成的已有研究发现，

毛乌素沙地、腾格里沙漠、古尔班通古特沙漠以及北

美的科罗拉多高原中生物结皮中细菌群落包括变形

菌门、蓝藻门、放线菌门、拟杆菌门和酸杆菌门［18-19］，真

菌群落包括子囊菌门、担子菌门［20］。与本研究的细

菌、真菌物种组成在门水平上基本一致，但受地域、环

境以及植被类型等因素的影响其优势物种存在一定

差异。本研究中，在裸露沙地时，细菌群落的优势门

为变形菌门，次优势门为放线菌门。随着不同植被类

表 3　不同植被类型下生物结皮中微生物 α--多样性指数

Table 3　Microbial α-diversity indices in biocrusts under different vegetation restoration types

组别

裸露沙地

草本

灌木

灌草

细菌

Shannon 多样性指数

4.27±0.11b
4.71±0.64ab
5.33±0.35a
5.36±0.40a

Chaol多样性指数

705.80±89.09b
1338.30±43.83a
1528.47±61.73a
1557.35±266.84a

真菌

Shannon 多样性指数

1.95±1.50b
3.79±0.10a
3.43±0.18a
3.77±0.28a

Chaol多样性指数

33.00±29.69b
322.30±47.37a
317.79±57.75a
304.21±34.90a

注：不同小写字母表示多样性指数在不同处理间差异显著（p<0. 05）。

图 3　不同植被恢复类型下生物结皮细菌和真菌群落的 PCoA分析

Fig. 3　PCoA analysis of bacterial and fungal communities in biocrusts under different vegetation restoration types

表 4　不同植被恢复类型下生物结皮细菌和真菌群落

ANOSIM 检验

Table 4　ANOSIM test of bacterial and fungal communities 
in biocrusts under different vegetation restoration types

群落

细菌

真菌

方差来源

Group

Residuals

Total

Group

Residuals

Total

Df

3

7

10

3

7

10

TV

0.33

0.17

0.50

0.05

0.33

0.38

MV

0.11

0.02

0.02

0.05

F 值

4.40

0.38

R2

0.65

0.35

1.00

0.14

0.86

1.00

p 值

0.02

0.86

注：p<0. 05 表示差异显著。
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型的恢复，生物结皮的逐渐形成后，细菌群落中蓝藻

门逐渐占据优势地位，在草本恢复类型下生物结皮中

变形菌门优势逐渐下降，成为次优势门。而在灌木及

灌草共生类型下生物结皮中放线菌门仍为次优势门，

但变形菌门优势地位消失。变形菌门属于异养细

菌［21］，能够适应高温、干旱、厌氧条件等极端沙地环

境，并在这种环境中发挥重要作用。相比之下，生物

结皮中的蓝藻门属于自养细菌［11］，在水分匮乏且土壤

稳定性差的沙地环境中难以固定存活。当植物恢复

后，冠层的遮盖减少太阳直射，茎叶的蒸腾作用提高

微环境中的空气湿度，根系的网络结构有助于沙地环

境的稳定［12-13］。同时，植物根系分泌物与枯落物有助

于沙地中碳、氮、磷等速效养分逐渐积累［11-13］，为生物

结皮的形成提供良好的生存条件，使蓝藻门逐渐占据

优势地位［22］。因此，由于沙地微环境与养分资源的变

化，使变形菌门的优势逐渐被蓝藻门所替代。而放线

菌门不仅能在养分贫瘠的裸露沙地发挥固碳作用，还

能够降解灌木等木本植被枯落物中的纤维素和木质

素［23］，因此，在灌木与灌草共生类型下生物结皮中放

线菌门依然是仅次于蓝藻门的第二大优势门。

本研究表明，与裸露沙地相比，当草本、灌木、灌

草共生等植被类型改变时，生物结皮真菌群落中子囊

菌门的相对丰度下降 1.7%~20.1%，而未分类真菌的

相对丰度则上升 10.0%~19.4%。这种变化可能一方

面由于不同植被类型与生物结皮大量恢复，引进大量

有利于植被共生的未知真菌门类，改变了原有的资源

分配以及生存环境［24］，降低子囊菌门的竞争力。另一

方面由于未知真菌的增加，使其真菌群落结构发生改

变，从而一定程度上削弱子囊菌门优势。在综上所

述，无论是门水平还是属水平，植被恢复类型均影响

生物结皮细菌与真菌群落物种组成，但由于生物结皮

中还存在大量未知菌群，因此，植被类型与生物结皮

微生物群落之间关系仍需进一步探究。

3.2　不同植被恢复类型下生物结皮微生物群落多样

性的变化

不同植被类型可能通过植物根系分泌物与枯落

物分解，改变土壤养分输入，进而提高生物结皮微生

物群落多样性。本研究结果表明，植被恢复类型显

著提高生物结皮微生物群落 α-多样性。在裸露沙地

中，环境恶劣，水分条件有限，养分来源少，土壤微生

物物种丰富度相对较少。相比之下，灌木、草本、灌

草共生植被在生长发育过程中，根系将分泌糖类、有

机酸等物质，促进土壤中碳源形成，吸引更多有利于

植被根系生长的细菌与真菌群落，生物结皮微生物

多样性及丰富度也会受到植物根际效应影响［25］。还

有研究表明，柠条、沙蒿、五星蒿等沙地植被通过根

系的代谢活动以及枯落物分解，改变土壤中氮素含

量及存在形式，有利于微生物群落生长繁殖，进而促

进生物结皮层微生物群落多样性［26-27］。本研究表明，

3 种植被类型下生物结皮细菌、真菌的 α-多样性无显

著差异，主要原因可能是由于 3 个样地地形、气候、生

物结皮类型等条件相似，这些环境因素对生物结皮

微生物群落多样性变化起到主要作用，而植被类型

对生物结皮微生物 α-多样性影响较小。

根据 ANOSIM 检验结果显示，植被恢复类型差

异显著影响生物结皮细菌群落相似性，而对生物结

皮真菌群落相似性影响不显著。有研究发现，细菌

群落具有广泛的生态位，能够在不同环境条件下生

存，并且具有较强的繁殖能力［28-29］。相比之下，真菌

群落与某些植被存在特定的共生关系，对环境的适

应性较差，繁殖速度慢。当植被类型发生变化时，生

物结皮细菌群落能够快速适应环境变化，快速繁殖，

并与藻类、苔藓类植物共同形成生物结皮［30］。相较

而言，真菌群落适应能力差且个体较大，即使植被类

型改变，裸露沙地中原有的真菌群落优势物种依然

在生物结皮真菌群落中占据优势地位。

4　结  论
（1） 与裸露沙地细菌群落优势门变形菌门、优势

属不动杆菌属相比，草本、灌木、灌草共生植被恢复

类型下生物结皮细菌群落优势门则均为蓝藻门，草

本、灌草共生植被恢复类型下生物结皮细菌群落优

势属均为微枝形杆菌属，但灌木植被恢复类型优势

属为 RB41。而生物结皮真菌群落则与裸露沙地真

菌群落一致，优势门仍是子囊菌门与担子菌门。

（2） 植被恢复类型均显著增加生物结皮微生物

α-多样性，其中生物结皮细菌群落Shannon多样性指数、

Chao1多样性指数均呈现出灌草共生>灌木>草本>
裸露沙地；生物结皮真菌群落Shannon指数、Chao1指数

均呈现出草本>灌草共生>灌木>裸露沙地。

（3） 植被恢复类型显著影响生物结皮细菌群落

β-多样性，而生物结皮真菌群落 β-多样性可能受更多

非植被因素影响。
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