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摘  要：微型生物结皮在干旱、半干旱荒漠地区广泛分布，对维持荒漠生态系统的稳定性具有重要作用。

地衣结皮是微型生物结皮的重要组成部分及主要类型之一，在固沙、固碳和固氮能力方面独具优势。本

文从区域尺度和局部尺度综述了国内外荒漠地衣分布、群落组成及其影响因素，从微尺度探讨了荒漠地

衣在形成过程中可能相关的生物因子的作用与功能。虽已有研究发现气候类型、降水量、土壤理化性质、

微地形和温度会对荒漠地衣生长型、种类、丰度及盖度产生影响，来自地衣体、地衣结皮和地衣结皮土

壤中的生物因素与维持地衣正常生命活动及分布之间存在相关关系，但上述结论尚具有一定的局限性，

主要表现在区域尺度仍缺乏专门对荒漠地衣的研究，微尺度缺乏对地衣相关生物功能的实验性探索及验

证。上述局限在一定程度上限制了通过人工手段大规模应用荒漠地衣结皮的研究。本文基于国内外研究

进展及存在问题，对荒漠地衣结皮应用进行了展望，以期为人工构建荒漠地衣结皮和干旱、半干旱荒漠

治理及生态恢复提供新的思路和参考。 

关键词：微型生物结皮，荒漠治理，地衣结皮，影响因素，沙漠生物地毯工程 
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Research progress on desert lichen crust 
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Abstract: Microbiotic crusts widely distribute in arid and semi-arid desert areas, which are of 
great significance for maintaining the stability of desert ecosystem. Lichen crust, as important 
component and one of the main types of microbiotic crusts, has unique superiority in sand, 
carbon and nitrogen fixation. This paper summarizes the domestic and foreign research 
progress of desert lichen distribution, community composition and influence factors on 
regional and local scales, and discussed the function of possible biotic factors affecting desert 
lichen symbiosis on microscale. Although the existing studies have indicated that the climate 
type, precipitation, physical and chemical properties of soil, microtopography and temperature 
can impact lichen habit, species, abundance and coverage, and the biotic factors connected 
with lichen thallus, lichen crust and lichen crust soil are related to the function of maintaining 
life activities and distribution of lichens, the conclusions are still limited due to mainly lack of 
specialized researches on desert lichens on regional scale, and experimental exploration and 
validation on the lichen-associated biological functions. To a certain extent, all the mentioned 
limitations will restrict the study of large-scale application of artificial lichen crusts in deserts. 
The application of desert lichen crust is prospected in order to provide references for artificial 
construction of desert lichen crusts, arid and semi-arid desert control, and ecological restoration. 
Key words: microbiotic crust, desert control, lichen crust, influence factor, desert biological 
carpet engineering 
 

荒漠化指在干旱、半干旱和亚湿润干旱

地区由于人类活动和气候变异而导致的土

壤性质退化（Reynolds et al. 2007），影响全

球至少 1/4 陆地和 1/5 人口（D’Odorico et al. 
2013）。荒漠化地区生态系统脆弱、生物多

样性降低、各种自然灾害频发，且荒漠化面

积仍呈现继续扩张的趋势，严重制约了经济

和社会的发展（Helldén & Tottrup 2008）。我

国土地荒漠化形势严峻，据第 5 次全国荒漠

化和沙化土地监测结果显示，截至 2014 年，

全国荒漠化土地面积 261.2×104km2，占国土

面积的 27.2%；沙化土地面积 172.1×104km2，

占国土面积的 17.9%，主要分布在新疆、内

蒙古、西藏、甘肃和青海 5 省（自治区）。这

些地区已成为中国乃至亚太地区沙尘暴主要

灾源地之一。荒漠治理是国家在生态建设和

环境保护方面的迫切需求（魏江春 2005）。 
年降水量低于 200mm 被认为是真正的

荒漠（魏江春 2005；Wang et al. 2018）。荒

漠生态系统因水分限制，导致维管束植物群

落难以大面积连续而以斑块状分布，从而为

微型生物结皮提供了生态位，并独具优势（Lal 
2000；李新荣等 2009；Bastida et al. 2014），
地表覆盖率可高于 70%（李新荣等 2009）。微
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型生物结皮（microbiotic soil crust，MSC）是

由蓝细菌、藻类、微型真菌、地衣、苔藓和表

层几毫米的土壤组成的一层土表硬壳（Belnap 
et al. 2001），依优势种不同，主要分为藻结

皮、地衣结皮和苔藓结皮（Redfield et al. 
2002）。 

地衣是由地衣型真菌和相应的藻类和/
或蓝细菌组成的共生体，它们能够耐受高温、

极寒、寡营养、干旱和强紫外辐射等严酷的

环境，在地球上广泛分布（Sigurbjörnsdóttir et 
al. 2016），所占陆地面积占地球总面积的 8%
以上（Larson 1987），是促进岩石风化和原

始土壤形成的先锋生物（Lindsay 1978；Chen 
et al. 2000）。已有研究表明地衣具有特殊的

干旱适应性，在长期干旱胁迫的条件下能保

持地衣体内大分子的稳定性，短暂复水后即

可吸收达自身体积数倍的水，呼吸作用增

强，同时产生高浓度的抗氧化物质（Lange & 
Schulze 1977；Honegger & Bartnicki-Garcia 
1991；Kranner et al. 2003），这些特性使得地

衣在土壤贫瘠、降水稀少的荒漠地区能够占

据有利的生态位。荒漠地衣通常具有假根或

茸毛，最长超过 1cm，可穿透沙土表层使地

衣体紧密固着于地表，避免土壤微粒直接受

到风力扰动，提高地表粗糙度，荒漠地衣结

皮具有很强的稳定性和抗干扰能力（Bates et 
al. 2011；Wu et al. 2011）。此外，荒漠地衣

还具有一定的固碳和固氮能力（Wu et al. 
2011；Ding et al. 2013）。因此，荒漠地衣结

皮在固沙及恢复荒漠生态方面具有极大的

应用潜力。 
基于荒漠地衣结皮的固沙潜力，魏江春

（2005）提出了“沙漠生物地毯工程”

（desert biological carpet engineering）的概

念，即以干旱地区特有的生物结皮为模板，

通过现代生物技术对其快速“复制”，使其

形成结皮式的“地毯”，除实现生物固沙

外，还可为微型生物的繁殖创造条件，并加

速当地生物多样性演替进入良性循环过程。

目前对荒漠地衣的研究主要集中在物种多

样性、抗逆特性和结皮理化性质等方面

（Lange et al. 1994，1998；Souza-Egipsy et al. 
2002；Jackson et al. 2005；McCune & Rosentreter 
2007；Yang & Wei 2008，2014；Zhang & Wei 
2011；Bates et al. 2012；Wang et al. 2014，
2015；Zuo et al. 2018；Cheng et al. 2019），
对地衣结皮的分布特点及影响因素研究较

少（Zedda et al. 2011；Navarro-Noya et al. 
2014），关于人工构建荒漠地衣结皮的报道

更是鲜见。 
本文根据国内外研究成果，从区域尺度

（regional scale）和局部尺度（local scale）综

述了荒漠地衣分布和群落组成及其影响因素

等方面的研究现状，从微尺度（microscale）
探讨了荒漠地衣在形成过程中可能相关的

生物因子的作用和功能，以期为人工构建荒

漠地衣结皮和干旱、半干旱荒漠治理及生态

恢复提供新的思路和参考。 

1 区域尺度 
区域尺度涉及的地衣分布范围较广，存

在地理位置、温度和降水等不同的环境因子。

Zedda et al.（2011）比较了南非不同纬度和气

候环境下土生地衣的种类组成，研究结果显示

部分地衣[比如Cladonia symphycarpa (Ach.) Fr.
和一些蓝细菌型地衣]的丰度与降水量呈正

相关，当降水量显著降低时，地衣物种多样

性下降。Rogers（2006）研究了澳大利亚东

部亚热带地区 1 500km2 气候带，此气候带内

的土生地衣物种丰度呈现从海岸带（亚热带

湿润气候区）到大陆内部（干旱地区）递减

的区域分布特征；同时该区域内的地衣的形

态也与气候类型显著相关，如在气候湿润地

区生长的地衣以枝状和叶状为主，在干旱地
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区则壳状地衣更常见。有研究报道土生地衣

与生长基质的土壤类型相关， Eldridge
（1996）在新南威尔士西部地区（western 
New South Wales）600 000km2 范围内选择了

7 个研究地点，以统计土壤类型与土生地衣

物种组成。结果显示大部分地衣形态呈壳状

和鳞片状，丰度最多的 6 个属是微孢衣属

Acarospora A. Massal.、石果衣属 Endocarpon 
Hedw.、鳞核衣属 Catapyrenium Flot.、双缘

衣属 Diploschistes Norman、盾衣属 Peltula 
Nyl.和黄梅叶属 Xanthoparmelia (Vain.) Hale；
相比不同土质，红壤表面生长的地衣结皮盖

度最高，而钙化土表面生长的地衣种类最

多。上述研究或在地点上包括了若干荒漠地

区，或在生长基物类型上涉及了土生地衣，

在区域尺度上专门探讨荒漠地衣种类、分布

及其影响因素的研究极少。 

2 局部尺度 
局部尺度只包括单个研究地点，在此地

点中，微地形可以在小范围内影响微气候和

土壤的理化性质，创造出多样的栖息环境，

从而影响物种的分布。宁夏沙坡头地区沙丘

北面和西面发育出了不同类型的结皮，其盖

度、生物量和物种组成均存在差异（Li et al. 
2010）。Ochoa-Hueso et al.（2011）在西班牙

一处自然保护区内 570hm2 样地选择了大于

0.5m 的取样间隔，统计了生物结皮灌木的盖

度和分布情况，发现此处植被和苔藓的盖度

影响了生物结皮的分布，呈负相关关系；地

衣结皮主要分布在灌木植被形成的微地形

的北面和东面，可能是因为西坡比东坡霜冻

期更长且土壤含水量较低，这些因素限制了

地衣结皮的代谢活动。 
局部降水形式和分布差异也会影响地

衣结皮的形成和发育。 Prado & Sancho
（2007）对西班牙 Tabernas 沙漠中微地形导

致的微气候变化进行了为期一年的连续检

测，发现沙丘东坡空气的相对湿度虽然较

高，但在日出后即暴露于更高的温度和光照

强度下，露水的持续时间较短，该地的土生

地衣 Teloschistes lacunosus (Rupr.) Savicz只能

利用液态水进行生理活动，因此光合作用的时

间较短。上述因素导致 Teloschistes lacunosus
在沙丘的侵蚀平地（pediment）生长旺盛，

在东向坡面上却鲜见生长。 Lange et al.
（1991）和 Belnap（1993）研究发现在气态

水为主要水分来源的地区，光合共生物为绿

藻的地衣丰度较高，蓝细菌型地衣则主要分

布于主要水分来源为液态水的地区。以色列

Negev 沙漠中心的干旱地区年降水量为

75–150mm，此处形成的结皮主要是蓝细菌

结皮，厚度仅约 2–3mm；而沙漠的北部年降

水量为 200–300mm，可形成复合群落构成

的结皮，厚度可达 15mm（Zaady et al. 1997）。 
温度也会影响地衣结皮盖度和物种组

成。Maestre et al.（2015）对不同盖度的地

衣结皮和苔藓结皮进行了人工增温的单因

素实验，发现高盖度结皮的盖度和物种丰富

度显著降低，但升温没有改变任何一种结皮

中主要微生物种群的组成比例。该结果与

Escolar et al.（2012）在西班牙中部半干旱地

区进行的实验结果相似，地衣结皮的盖度会

因升温而大幅度降低（40%–70%）。上述研

究表明局部尺度下环境因子对地衣多样性

及盖度具有显著影响。 

3 微尺度 
微型生物结皮厚度一般不超过 5mm，而

荒漠地衣假根有时超过 1cm，5mm–5cm 深

度范围属于与微型生物结皮中生物群落组

成变化相关的土壤层（Bastida et al. 2014）。
因此，在微尺度，影响荒漠地衣形成的因素

会来自地衣体、地衣结皮和地衣结皮下的浅
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层土壤。 
3.1 地衣体 

地衣是一类与藻类或蓝细菌共生的专化

型真菌，又称地衣型真菌。世界范围已知地

衣近两万种（Lücking et al. 2017），参与共生

的藻类和蓝细菌却不足 200 种（Rambold et al. 
1998）。共生绿藻常与不同谱系的真菌形成共

生（Kroken & Taylor 2000；Helms et al. 2001）。
念珠藻宿主选择特异性更低（Tschermak- 
Woess 1988；Lutzoni 2004）。研究发现共生藻

对环境具有明显的选择性，从而限制了地衣的

生存环境（Beiggi & Piercey-Normore 2007；
Ondřej & Skaloud 2011）。 

地衣的生命周期较长，它们能耐受严酷

的生存环境（Maier et al. 2014），因而在一

些特殊的生境中也能够为多种微生物提供

生存和繁衍的场所。地衣体内生存着多种非

光合细菌、非地衣型真菌等生物，可能在地

衣获取营养、防御病原菌以及次级代谢等生

命活动中发挥着重要的作用（Grube et al. 
2009；Schneider et al. 2011；Spribille et al. 
2016），因而在近 20 年成为研究的热点。 
3.1.1 地衣内生细菌：通过分离培养获得的

地衣内生细菌其种类组成和丰度受生物和

非生物因子的共同影响，如地衣种类、生

长基质和次级代谢产物等。地衣内生细菌

主要为 α 变形菌纲 Alphaproteobacteria 
Garrity et al.类群，大部分菌株能够在无氮

培养基上生长（Cardinale et al. 2006；Grube 
et al. 2009）。也有研究发现从蓝细菌型地

衣中分离的内生细菌大都属于 γ 变形菌纲

Gammaproteobacteria Garrity et al.（Liba et 
al. 2006）。 

但通过分离培养获得的细菌只是组成

地衣内生细菌的冰山一角，更多研究选择应

用 PCR-DGGE、高通量测序、荧光原位杂交

等非培养法测定地衣内生细菌组成。Grube 

et al.（2009）利用高通量测序技术对 3 种代

表形态的地衣内生细菌进行研究，发现变形

菌门 Proteobacteria Garrity et al.的细菌最为

丰富，其次是蓝细菌门 Cyanobacteria、醋

酸菌门 Acidobacteria Thrash and Coates；在

目水平上丰度最高的是根瘤菌目 Rhizobiales 
Kuykendall 和鞘脂单胞菌目 Sphingomonadales 
Yabuuchi and Kosako，更为重要的是这些地

衣内生细菌在种类组成上具有地衣物种特

异性，即地衣内生细菌种类组成受地衣物种

影响。基于多组学分析发现部分地衣内生细

菌在地衣的很多生命活动中发挥着重要的

作用，如分解有机物、固定无机的氮元素、

促进磷元素的溶解、适应生物和非生物因子

的胁迫压力、支撑光合共生体的生长等（Liba 
et al. 2006；Grube et al. 2009，2015；
Selbmann et al. 2010；SigurbjÖrnsdÓttir et al. 
2015，2016）。 

地理环境和气候因素会影响地衣内生

细菌的种类组成（Najar-Rodríguez 2009；
Russell et al. 2009；Hodkinson et al. 2012）。
同一地区的肺衣 Lobaria (Schreb.) Hoffm.不
同个体中具有组成相似的内生细菌，不同地

区的地衣体个体中内生细菌组成则有差异

（Aschenbrenner et al. 2014）。背阴处生长的

地衣相比向阳处地衣其内生的细菌丰度高

（Cardinale et al. 2012）。此外，地衣体上不

同位置的内生细菌组成不同，比如地衣体鳞

片内的细菌比鳞片表面的细菌多，地衣体内

的细菌比与生长基物接触位置的多（Bjelland 
et al. 2011）；地衣体中心比边缘处的细菌群

落丰富度和多样性更高，且更具有地衣物种

特异性（Mushegian et al. 2011）；红鳞网衣

Psora decipiens (Hedw.) Hoffm.的地衣体鳞片

皮层和地衣体-沙土接触处的菌丝网中均吸

附着细菌，但藻层中未见细菌分布（Maier et 
al. 2014）。上述研究表明地衣体与其内生细
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菌是双向作用的群体，外在的无机因素和地

衣本身的生物选择作用都会影响地衣内生

细菌的丰度和组成（Cardinale et al. 2012；
Grube et al. 2012）。 
3.1.2 非地衣型真菌：在地衣体中除了地衣型

真菌（lichenized fungi）外，还存在非地衣型

真菌，主要包括地衣外生真菌（lichenicolous 
fungi）、地衣内生真菌（endolichenic fungi）
和地衣皮层生真菌（Zhang et al. 2015；
Spribille et al. 2016）。非地衣型真菌侵染性菌

丝在宿主体内蔓延，但不会对宿主产生任何

症状或者使其结构发生损害（Maier et al. 
2016）。特别是那些生命周期较长的地衣物

种，更是为多种非地衣型真菌提供了一个稳

定的栖息环境（Fleischhacker et al. 2015）。
Wang et al.（2016）通过比较不同地理来源

和不同海拔的黄袋衣 Hypogymnia hypotrypa 
(Nyl.) Rass.地衣体的内生真菌种类组成，发

现内生真菌组成在门水平上受宿主地衣生

存地点海拔的影响，在纲和 OTU 水平上受宿

主产地和海拔的双重影响。 
非地衣型真菌受宿主地衣型真菌影响，

反过来也会影响地衣型真菌。有研究发现地

衣型真菌和非地衣型真菌可相互促进对方

的进化（Arnold et al. 2009；Divakar et al. 
2015）。非地衣型真菌还可能参与地衣的次

级代谢过程，Spribille et al.（2016）通过

FISH-CLSM 观察结合测序方法发现在小孢发

属 Bryoria 地衣体的皮层着生 Cyphobasidium 
Millanes, Diederich & Wedin 属的担子菌酵

母，这些担子菌酵母被地衣多糖层包埋；因

体外研究发现 Cyphobasidium 具有合成与地

衣次级代谢产物狐衣酸（vulpinic acid）结构

类似衍生物的代谢途径，作者推测这类担子

菌酵母可能参与了地衣次级代谢途径，进而

改变了地衣体的表型。之后相继在其他地衣

类群中也检测或观察到了此类担子菌酵母

（Wang et al. 2016；Cernajová & Škaloud 
2019；Tuovinen et al. 2019）。 
3.2 地衣结皮 

地衣结皮生物多样性丰富。Bates et al.
（2011，2012）和 Zhang et al.（2016）分别

研究了美国亚利桑那州两处及中国宁夏沙

坡头一处荒漠的微型生物结皮，发现地衣结

皮真菌多样性高，并以格孢菌目 Pleosporales 
Luttr. ex M.E. Barr 为主；但美国研究显示地

衣结皮真菌多样性高于其他类型结皮，中国

研究显示地衣结皮真菌群落组成与其他类

型结皮无显著差异。Bastida et al.（2014）和

Maier et al.（2014）对西班牙年降水量高于

200mm 的半干旱荒漠中两种优势地衣形成

的结皮进行研究，分别发现：不同地衣结皮

其微生物种类丰富且组成相似，但随地衣物

种不同微生物的生物量和生态功能有所差

异；地衣结皮细菌以 α 变形菌纲为主，随地

衣盖度增加，与地衣物种相关的细菌丰富度

增加。地衣结皮以地衣为主，同时伴随藻类

和苔藓生长（吴玉环等 2002）。研究发现

宁夏沙坡头地区微型生物结皮中地衣盖度

与苔藓盖度呈正相关（杨军和魏江春 2014；
王治军等 2017），与蓝细菌盖度呈负相关

（杨军和魏江春 2014）；通过对不同发育

阶段的结皮中生物量的比较研究，发现异养

生物的生物量在藻结皮状态时增加，而在地

衣结皮时呈现下降的趋势，此外，地衣结皮

阶段藻类总生物量最高，且大部分藻类处于

共生状态，自由状态的藻类数量降低（吴丽

等 2014）；在养分水平上，地衣结皮中总氮

（TN）和有效磷（AP）的积累显著增加，分

别是藻结皮的 2.5 倍和 5.6 倍（Deng et al. 
2020）。 
3.3 地衣结皮土壤 

多项研究结果显示微型生物结皮土壤

的理化性质会影响其中的微生物组成。在生
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物结皮演替早期，上层土壤中高 pH 和高总

磷含量有利于蓝细菌和微藻的繁殖，累积的

尘埃会促进生物结皮演替后期地衣和苔藓

的生长（Li et al. 2010）。在西班牙一处自然

保护区的地中海型气候带内，土壤的理化性

质特别是 pH、Ca、Fe 与生物结皮的分布显

著正相关，特别是 Ca 的含量会主要影响结

皮的盖度（Ochoa-Hueso et al. 2011）。Zhang 
et al.（2016）的研究表明宁夏沙坡头地区的

3 类微型生物土壤结皮中真菌香农指数与土

壤电导率显著正相关，与土壤 pH 显著负相

关，其他的元素（有机碳、总氮、总磷、总

钾）没有显著的相关性。微生物物种的组成

也会在结皮、结皮土壤和流沙间产生差异

（Maier et al. 2014）。地衣结皮调控了其土壤

微生物在生态位上的分化，如蓝细菌主要分

布在结皮表层 1cm 内的土壤层，1–2cm 的土

壤层中放线菌门 Actinobacteria Stackebrandt, 
Rainey and Ward-Raine 、 疣 微 菌 门

Verrucomicrobia Hedlund 、 芽 单 胞 菌 门

Gemmatimonadetes Zhang et al.、浮霉菌门

Planctomycetes Garrity and Holt 和装甲菌门

Armatimonadetes Tamaki et al.的微生物更丰

富（Maier et al. 2014）。 

4 展望 
截至目前，在区域尺度上探讨荒漠地衣

分布格局的研究极少（Zedda & Rambold 
2004；Zedda et al. 2011）。局部尺度上有少

量研究已开始探讨荒漠生态因素对地衣种

类的影响（Lange et al. 2006；Escolar et al. 
2012；Maestre et al. 2013，2015；Ferrenberg 
et al. 2015；李卫红等 2015）。微尺度上对地

衣内生微生物的研究多集中于生长基物为

树皮或岩石的叶状地衣（Grube et al. 2009，
2015；Bates et al. 2011；Mushegian et al. 
2011）和生长于高山或者极地地区的枝状地

衣（Cardinale et al. 2006，2008，2012；
Hodkinson et al. 2012），极少研究涉及壳状

地衣特别是荒漠地区微型生物结皮中的壳

状地衣（Muggia et al. 2013）。但荒漠地衣具

极大的研究空间，因为已知壳状地衣内生真

菌的细胞壁通常含有大量黑色素，能够耐受

多变的环境压力且分布广泛（Harutyunyan et 
al. 2008；Arnold et al. 2009；Tripathi et al. 
2014）；地衣内生细菌与地衣在长期相互选

择过程中互有裨益，内生细菌在一定程度上

推动了地衣进化，而地衣也促进了内生细菌

的群落多样化（Grube et al. 2009），虽然目

前已有研究表明内生细菌对维持地衣正常

生命活动发挥了重要功能（Liba et al. 2006；
Grube et al. 2009，2015；Selbmann et al. 2010；
Sigurbjörnsdóttir et al. 2015，2016），但基于

包括内生细菌在内的地衣内生微生物参与

人工重建地衣的研究未见报道。 
荒漠微型生物结皮中的微生物能够利

用土壤中较低的含水量维持正常的生命活

动，如以具鞘微鞘藻 Microcoleus vaginatus 
(Vaucher) Gomont 为代表的土生大型丝状蓝

细菌和土壤中的丝状真菌发达的菌丝能够

机械地固定土壤沙粒（郑云普等 2010）；土

壤中的芽孢杆菌等细菌具较厚的细胞壁，能

耐受沙漠中强烈的紫外辐射、较大的温差和

贫瘠的营养状况，其生命活动中产生的胞外

多糖等物质会粘结小沙粒（Bastida et al. 
2014；Maier et al. 2014）；自养细菌和固氮

细菌能增加微型生物结皮中的养分，这些微

生物都能进一步提高微型生物结皮的机械

强度、抗干扰能力和营养状况，使其向着荒

漠生物多样性增加、生态稳定性提高的方向

发展。已有地衣学家提出如果能在发育中的

结皮上定殖地衣共生菌和共生藻，它们在地

衣-结皮层间的生命活动和地衣产生的丰富

次级代谢产物，会加快结皮向更高级的形态
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演变，而且会进一步固定土壤表面（Maier et 
al. 2014）。 

本文作者所属研究团队主要以局部尺

度荒漠地衣为研究对象，从分类学、生态学、

抗旱生理学、基因组学、比较转录组学等方

面进行了综合研究（Yang & Wei 2008，2014；
Zhang & Wei 2011；Ding et al. 2013；Wang et 
al. 2014，2015；Zuo et al. 2018；Cheng et al. 
2019）。以此为基础，面向“沙漠生物地毯

工程”（魏江春 2005）对地衣共生菌藻进

行了体外人工重建。近年将地衣作为微型生

物结皮的一部分开始进行微尺度层次研究，

旨在干旱、半干旱荒漠及相关地区开展以地

衣为主的微型生物结皮构建相关的应用基

础研究，同时对研究过程中涉及的地衣菌藻

共生机制进行探索，均已获得重要进展（未

发表）。但已有研究尚缺乏区域尺度及与局

部尺度和微尺度的有效结合以及综合分析，

严重制约了地衣为主的微型生物结皮在荒

漠地区的大规模应用。 
综上所述，荒漠地衣分布及群落构建会

受到区域尺度和局部尺度环境因素及微尺

度生物因素的影响，因此人工构建荒漠地衣

结皮，实施“沙漠生物地毯工程”，需基于

不同荒漠地区的地衣分布格局及群落构建

机制研究，因地制宜，选择适宜的地衣物种，

获取地衣共生菌藻纯培养，并综合考虑地衣

体、地衣结皮和地衣结皮土壤相关的生物群

落。此研究将为基于地衣共生人工构建地衣

结皮提供理论基础，为干旱、半干旱荒漠治

理及生态恢复提供新的思路和参考。 
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