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高雪峰，韩国栋，张国刚．短花针茅荒漠草原土壤微生物群落组成及结构．生态学报，２０１７，３７（１５）：５１２９⁃５１３６．
Ｇａｏ Ｘ Ｆ， Ｈａｎ Ｇ Ｄ，Ｚｈａｎｇ Ｇ Ｇ．Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ Ｓｔｉｐａ Ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ ｏｎ ｔｈｅ ｄｅｓｅｒｔ ｓｔｅｐｐｅ．Ａｃｔａ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ，２０１７，３７
（１５）：５１２９⁃５１３６．

短花针茅荒漠草原土壤微生物群落组成及结构

高雪峰１，２，韩国栋１，∗，张国刚３

１ 内蒙古农业大学生态环境学院，呼和浩特　 ０１００２２

２ 内蒙古师范大学生命科学与技术学院，呼和浩特　 ０１００２０

３ 天津师范大学生命科学学院，天津　 ３００３８７

摘要：为详细了解内蒙古短花针茅荒漠草原生态系统中土壤微生物群落组成与结构。 对其土壤中微生物的总 ＤＮＡ 提取后，采
用高通量测序技术对土壤中细菌的 １６ＳｒＤＮＡ 和真菌的 ＩＴＳ 基因进行了序列测定，分析了短花针茅荒漠草原土壤中微生物群落

结构特征。 结果表明，共获得细菌 ＯＴＵｓ１３７１１ 个，真菌 ＯＴＵｓ ５９２９ 个。 物种分类显示，细菌种类隶属于 ２９ 门 ５７ 纲 １１１ 目 １９１
科 ４８５ 属，其中优势类群为 Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 和 Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ，它们的相对丰度分别为 ３２．６８％ 和 ２６．８３％。 真菌隶属于 ４ 门

１６ 纲 ４５ 目 ７８ 科 １０５ 属，优势类群为 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 和 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ， 它们的相对丰度分别为 ３５．７６％ 和 ２５．９０％。 土壤中细菌群落

的多样性和丰富度均高于真菌。
关键词：细菌多样性；真菌多样性；高通量测序；荒漠草原
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ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ． Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｓｔｉｐａ
ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ （ｎｅｅｄｌｅｇｒａｓｓ） ｏｎ ｔｈｅ ｄｅｓｅｒｔ ｓｔｅｐｐｅ ｉｎ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ ｗｉｌｌ ｈａｖｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｔｏ ｔｈｅ ｒａｔｉｏｎａｌ
ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒａｓｓｌａｎｄ， ｗｉｌｌ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅ ｔｏ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｒｅｓｔｏｒｉｎｇ ｄｅｇｒａｄｅｄ ｇｒａｓｓｌａｎｄ
ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ， ａｎｄ ｗｉｌｌ ｈｅｌｐ ｒｅａｌｉｚｅ ｔｈｅ ｓｕｓｔａｉｎａｂｌｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ． Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ ｔｈｅ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｓ． ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ ｄｅｓｅｒｔ ｓｔｅｐｐｅ ｉｎ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ， ｗｅ ａｄｏｐｔ ｈｉｇｈ⁃
ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｔｏ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ｓ． ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ
ｏｎ ｔｈｅ ｄｅｓｅｒｔ ｓｔｅｐｐｅ ｉｎ Ｉｎｎｅｒ Ｍｏｎｇｏｌｉａ． Ｗｅ ｅｘｔｒａｃｔｅｄ ＤＮＡ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｄｅｓｅｒｔ ｓｔｅｐｐｅ ｉｎ Ｉｎｎｅｒ
Ｍｏｎｇｏｌｉａ． Ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｖ４ ⁃ｖ５ １６Ｓ ｒＤＮＡ ｇｅｎｅ ｒｅｇｉｏｎ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ＩＴＳ１⁃
ＩＴＳ２ ｗｅｒｅ ｅｘａｍｉｎｅｄ ｂｙ ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ． Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ １３７１１ ａｎｄ ５９２９ ＯＴＵｓ ｗｅｒｅ
ｏｂｔａｉｎｅｄ ｆｒｏｍ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ． Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ， ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｂｅｌｏｎｇｉｎｇ ｔｏ ２９
ｐｈｙｌａ， ５７ ｃｌａｓｓｅｓ， １１１ ｏｒｄｅｒｓ， １９１ ｆａｍｉｌｉｅｓ， ａｎｄ ４８５ ｇｅｎｅｒａ． Ａｍｏｎｇ ｔｈｅｍ， ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｅｒｅ
Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ， ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ３２． ６８％ ａｎｄ ２６． ８３％． Ｆｕｎｇａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ
ｂｅｌｏｎｇｅｄ ｔｏ ４ ｐｈｙｌａ， １６ ｃｌａｓｓｅｓ， ４５ ｏｒｄｅｒｓ， ７８ ｆａｍｉｌｉｅｓ， ａｎｄ １０５ ｇｅｎｅｒａ． Ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｅｒｅ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ ａｎｄ
Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ， ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｗｅｒｅ ３５．７６％ ａｎｄ ２５．９０％ ． Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗｅｒｅ ｍｏｒｅ ｄｉｖｅｒｓｅ ａｎｄ ｈａｄ
ｇｒｅａｔｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｔｈａｎ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｆｕｎｇｉ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ； ｄｅｓｅｒｔ ｓｔｅｐｐｅ

土壤微生物是草地生态系统的重要组成部分，也是土壤生态环境中最为重要且对环境变化极其敏感的生

物活性因子，对土壤生态系统的健康状况与植被的生长发育都会产生重要影响，对于草原生态系统的健康维

护与植被的恢复也具有不可替代的作用［１］。 土壤微生物群落结构和组成的多样性与均匀性不仅可提高土壤

生态系统的稳定性与和谐性，同时提高对抗土壤生态环境恶化的缓冲能力［２⁃３］。 研究土壤微生物群落结构和

多样性，对于合理利用草原、恢复退化草地生态系统的生物学功能，实现草地生态系统的可持续发展具有重要

生态意义。
短花针茅荒漠草原是我国温带荒漠草原分布最集中、最具代表性的生态系统类型之一，是草原向荒漠过

渡的生态交错带，是我国境内对全球变化反应较为敏感的生态系统地带，是我国重要的畜牧业生产基地之一，
也是草地生态系统中生态安全的最主要组成部分［４⁃５］。 目前有关草原系统的研究主要集中在地上部分［６⁃７］，
而鲜为人知的地下部分制约草原生态系统的研究有待拓展。 有限的研究也主要局限在放牧对土壤最为基本

的理化性质影响的研究［８⁃９］，而有关短花针茅草原土壤微生物群落结构特征的研究则更少见有报道。 本文采

用高通量测序技术，研究短花针茅荒漠草原土壤中微生物的物种组成、群落结构及多样性，为进一步探讨荒漠

草原土壤微生物的功能以及微生物资源的开发利用提供直接依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

试验区位于内蒙古自治区乌兰察布盟四子王旗境内的短花针茅荒漠草原。 属典型的大陆性气候，春季干旱

多风，夏季炎热，年均降雨量 ２８０ ｍｍ，降水量集中在 ５—８ 月，草地类型为短花针茅（Ｓｔｉｐａ ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ Ｇｒｉｓｅｂ．）＋ 冷

蒿（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｆｒｉｇｉｄａ Ｗｉｌｌｄ．）＋无芒隐子草（Ｃｌｅｉｓｔｏｇｅｎｅｓ ｓｏｎｇｏｒｉｃａ Ｏｈｗｉ．）荒漠草原，植被草层低矮、稀疏，盖度为

１７％—２０％，植物种类组成较贫乏，由 ２０ 多种植物组成。 土壤为淡栗钙土，具有高钾、低隣和少氮的特点，有
机质含量较低，ｐＨ 为 ７．８０—７．９９。 土壤结构以砂粒所占比例最大，粉粒和粘粒次之。 土层厚度大约为 １ｍ 左

右，土体坚硬，渗透能力较差［１０］。
１．２　 土样采集

于 ２０１４ 年 ８ 月在短花针茅荒漠草原选取了呈三角形的 ３ 个采样点 ａ、ｂ、ｃ，地理坐标为 ４１°４６ ′— ４１°５２′Ｎ、

０３１５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　



htt
p:/

/w
ww.ec

olo
gic

a.c
n

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

１１２°０９′— １１２°３８ ′Ｅ，样点之间距离约 ５００ ｍ。 每个样点用土钻按 ５ 点取样法取 ０—３０ ｃｍ 土层土样，混合均

匀后合为一个土壤样品。 土样装密封袋低温带回实验室，去除植物根系和石块并过 １ｍｍ 筛用后于－１８℃冰箱

暂存。
１．３　 土壤 ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 扩增和高通量测序

土壤 ＤＮＡ 提取采用的是 Ｅ．Ｚ．Ｎ．ＡＴＭ Ｍａｇ⁃Ｂｉｎｄ Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ（美国 ＯＭＥＧＡ 公司）试剂盒。 细菌引物采用

３４１Ｆ（５′⁃ＣＣＣＴＡＣＡＣＧＡＣＧＣＴＣＴＴＣＣＧＡＴＣＴＧ⁃ ３′） 和 ８０５Ｒ （５′⁃ＧＡＣＴＧＧＡＧＴＴＣＣＴＴＧＧＣＡＣＣＣＧＡＧ ＡＡＴＴＣＣＡ⁃
３′），对 细 菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基 因 Ｖ３⁃Ｖ４ 高 变 区 进 行 ＰＣＲ 扩 增［１１］。 真 菌 引 物 采 用 ＩＴＳ１Ｆ （ ５′⁃
ＣＣＣＴＡＣＡＣＧＡＣＧＣＴＣＴＴＣＣＧＡＴＣＴＮ⁃３′）和 ＩＴＳ２⁃Ｒｅｖ（５′⁃ＧＴＧＡＣＴＧＧＡＧＴＴＣＣＴＴＧＧ ＣＡＣＣＣＧＡＧＡＡＴＴＣＣＡ⁃３′），
对真菌 ＩＴＳ１⁃ＩＴＳ２ 区进行 ＰＣＲ 扩增［１２］。 每一样品的引物均含有特异的 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列用于区分样品序列。 ５０
μＬ 反应体系：１０×ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ ５μＬ，ｄＮＴＰ （１０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ）０．５μＬ，Ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ １０ｎｇ，Ｂａｒ⁃ＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒ Ｆ（５０ｕｍｏｌ ／
Ｌ） ０．５μＬ，Ｐｒｉｍｅｒ Ｒ （５０ ｕｍｏｌ ／ Ｌ）０．５μＬ， Ｐｌａｎｔｉｕｍ Ｔａｑ（５Ｕ ／ μＬ） ０．５μＬ。 ＰＣＲ 扩增条件：９４℃ ３ｍｉｎ；９４℃ ３０ｓ，
４５℃ ２０ｓ，６５℃ ３０ｓ，５ 个循环；９４℃ ２０ｓ，５５℃ ２０ｓ，７２℃ ３０ｓ，２０ 个循环；７２℃ ５ ｍｉｎ。

ＰＣＲ 结束后，引入 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 桥式 ＰＣＲ 兼容引物进行第二轮扩增。 ＰＣＲ 体系：１０×ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ ５ μＬ，ｄＮＴＰ
（１０ｍｍｏｌ ／ Ｌ） ０．５ μＬ，ＤＮＡ ２０ ｎｇ，ｐｒｉｍｅｒ Ｆ（５０ｕｍｏｌ ／ Ｌ）０．５ μＬ，Ｐｒｉｍｅｒ Ｒ （５０ ｕｍｏｌ ／ Ｌ）０．５μＬ，Ｐｌａｎｔｉｕｍ Ｔａｑ（５ Ｕ ／
μＬ） ０．５ μＬ，加水到 ５０ μＬ。 ９５℃ ３０ｓ；９５℃ １５ｓ，５５℃ １５ｓ；７２℃ ３０ｓ，５ 个循环；７２℃ ５ ｍｉｎ。 对 ＰＣＲ 产物进行

琼脂糖电泳，并采用琼脂糖试剂盒（ＳＫ８１９２）回收，用 Ｑｕｂｉｔ ２．０ ＤＮＡ 检测试剂盒对回收的 ＤＮＡ 精确定量，每
一样品 ＤＮＡ 量取 １０ ｎｇ，按 １∶１ 等量混合后采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司的 Ｍｉｓｅｑ ２×３００ 平台测序。
１．４　 数据处理和分析

高通量测序得到的原始数据经过 ＦａｓｔＱＣ 软件进行质量控制，然后用 ＦＬＡＳＨ 软件拼接，Ｐｒｉｎｓｅｑ 软件过滤

掉低质量的序列。 将有效序列相似性≥９７％的序列聚类成为 ＯＴＵ（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ）。 为了高效地

得到样品中微生物组成的多样性信息，从每个 ＯＴＵ 中选择 １ 条代表序列，使用 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 数据库为每条代

表序列分配分类单元。 再用 ＱＩＩＭＥ 软件进行单样品组成分析，计算样品的 Ｃｏｖｅｒａｇｅ 和 Ａｌｐｈａ 多样性，包括

Ｃｈａｏ１ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数［１３⁃１５］。 其中 Ｃｏｖｅｒａｇｅ 指样品文库的覆盖率，其数值越高，则样本中序列没有被测出

的概率越低。 群落丰富度用 Ｃｈａｏ 指数描述，其值越高表明群落物种的丰富度越高。 而 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数可反映

样品的多样性程度，Ｓｈａｎｎｏｎ 值越高，表明群落物种的多样性越高。 将样品中无法鉴定到这个分类水平的类

群统称为未知类群（Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ），将相对丰度低于 １％的类群合并，统称为其他类群（Ｏｔｈｅｒ），然后制作不同分

类水平上的细菌和真菌类群的相对丰度图。

２　 结果与分析

２．１　 序列统计和微生物多样性

为了解内蒙古短花针茅荒漠草原土壤微生物群落结构组成特点，采用高通量测序技术对土壤微生物群落

多样性进行了分析，结果见表 １。

表 １　 短花针茅荒漠草原土壤微生物 ＯＴＵｓ多样性分析

Ｔａｂｌｅ １　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＯＴＵｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｒｏｍ Ｓｔｉｐａ ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ ｄｅｓｅｒｔ ｓｔｅｐｐｅ

靶序列
Ｔａｒｇｅｔ

序列数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ＯＴＵ 数
ＯＴＵｓ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ ／ ％

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ

丰富度指数
Ｃｈａｏ１

１６Ｓ ｒＤＮＡ ６８３０７ １３７１１ ７０．４６±５．２１ ８．０９±０．９１ ２６９７１±８９９６

ＩＴＳ ７８６６７ ５９２９ ９５．３９±２．５６ ５．５７±０．６９ ３７６７±６９３

短花针茅荒漠草原土壤细菌和真菌分别获得有效序列为 ６８３０７ 和 ７８６６７。 细菌共产生 ＯＴＵｓ １３７１１ 个，与
数据库比对不上的细菌 ＯＵＴ 占总数的 ２９．４４％。 真菌共产生 ５９２９ 个 ＯＴＵｓ，与数据库比对不上的真菌 ＯＴＵ 占

总数的 ４．６１％。 表明了荒漠草原土壤中还有较多新的细菌。 从香农指数和丰富度指数来看，短花针茅荒漠草
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原土壤微生物群落中，细菌的种类和数量远高于真菌，细菌在土壤微生物中占主体地位。 这与作者之前通过

平皿培养法分析短花针茅荒漠草原土壤微生物分布特征的结果基本一致［１６］。

图 １　 土壤细菌和真菌的稀疏曲线

Ｆｉｇ．１　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＯＴＵｓ ｏｆ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ｓｏｉｌ

覆盖度反映了测序结果是否代表样本的真实情况。 短花针茅荒漠草原土壤中细菌和真菌的覆盖度分别

为 ７０．４６％和 ９５．３９％（表 １）。 说明取样基本合理，所测结果能够比较真实地反映土壤样品中的细菌和真菌群

落。 稀疏曲线反映了样品的测序深度，可以用于评估测序量是否足以覆盖所有类群。 由图 １ 可看出，土壤细

菌库容近似直线，没有随序列数量的增加达到一个平台，而土壤真菌的稀疏曲线基本趋于平缓。 表明荒漠草

原土壤真菌基本涵盖了土壤中所有真菌种群，而荒漠草原土壤细菌没有获得细菌群落的全部种群，仍有部分

种类尚未被发现。

图 ２　 门水平细菌菌群组成

Ｆｉｇ．２　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

　 Ｐｒｏｔｅｂａｃｔｅｒｉａ 变形菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 放线菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ 厚壁菌门

Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ 酸杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 拟杆菌门 Ｖｅｒｒｕｃｏｏｍｉｃｒｏｂｉａ 疣微

菌门 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ 浮 霉 菌 门 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ 芽 单 胞 菌 门

Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ 绿弯菌门 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ 硝化螺旋菌门 Ｏｔｈｅｒ 其他细菌

２．２　 土壤细菌群落结构分析

对 １３７１１ 个 ＯＴＵｓ 的分类结果表明，短花针茅荒漠

草原土壤总数为 ６８３０７ 个序列中，隶属于 ２９ 门 ５７ 纲

１１１ 目 １９１ 科 ４８５ 属。 在门水平至少隶属于 ２９ 个不同

的细菌门，其相对丰度≥１％的共 １０ 个门（图 ２）。 其中

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（变形菌门）３２．６８％ 和 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ（放线

菌门） ２６． ８３％，为土壤细菌中的优势菌种。 其次为

Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ（厚壁菌门） ８．４５％、Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ（酸杆菌门）
７．４６％、Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ（拟杆菌门） ６． ７５％、Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ
（疣微菌门）５．３１％、Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ（浮霉菌门）５．１１％ 、
Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ（芽单胞菌门）２．５９％、Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ（绿弯

菌门）２．０７％ 和 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ（硝化螺旋菌门）１．０５％，其余

１９ 个门所占比例均低于 １％，共占 １．６９％。
在纲水平隶属于 ５７ 个不同的纲（表 ２），其中相对

丰 度 ≥ ２％ 的 纲 有 １５ 个。 其 中 变 形 菌 门 的

Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（γ⁃变形菌纲 １３．５４％）和放线菌门

的 Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ（嗜热油菌纲 １２．７８％）所占比例最高。
其次为 Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（α⁃变形菌纲 ８．５５％）、Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ （酸杆菌纲 ７．２２％）、Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（β⁃变形菌

纲 ７．１４％）、Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ（放线菌纲 ６．５９％）等。
在隶属的 １１１ 个目中，相对丰度≥２％ 的有 １４ 个，其中 Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ 丰度最高，占 ７．８５％，其次为
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Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ（肠杆菌目）占 ６．２６％，Ｇａｉｅｌｌａｌｅｓ 占 ６．２３％；在 １９１ 科中，相对丰度≥ ２％ 的有 １２ 个，丰度排在

前 ３ 位的是 Ｅｎｔｅｒｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ （肠杆菌科）６．２６％，Ｇａｉｅｌｌａｃｅａｅ ６．２３％，Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ ５．１７％。 在目和科水平

中都有 １９．８９％ 的 ＯＴＵｓ 未能分类的。

表 ２　 纲水平细菌菌群组成及其相对丰度

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｔ ｃｌａｓｓ ｌｅｖｅｌ

纲
Ｃｌａｓｓ

相对丰度 ／ ％
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ

隶属的门
Ｍｅｍｂｅｒ ｏｆ ｐｈｙｌｕｍ

Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （γ⁃变形菌纲） １３．５４ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （变形菌门）

Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ （嗜热油菌纲） １２．７８ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ （放线菌门）

Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （α⁃变形菌纲） ８．５５ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （变形菌门）

Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ （酸杆菌纲） ７．２２ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ （酸杆菌门）

Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （β⁃变形菌纲） ７．１４ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （变形菌门）

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ （放线菌纲） ６．５９ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ （放线菌门）

Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａ （梭菌纲） ５．０７ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ （厚壁菌门）

Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｉａ （鞘脂杆菌纲） ４．７７ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ （拟杆菌门）

Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉｉａ （酸微菌纲） ３．８４ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ （放线菌门）

Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔａｃｉａ （浮霉菌纲） ３．８２ Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ （浮霉菌门）

Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （δ⁃变形菌纲） ３．４２ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ （变形菌门）

Ｂａｃｉｌｌｉ （芽孢杆菌纲） ３．１２ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ （厚壁菌门）

Ｓｐａｒｔｏｂａｃｔｅｒｉａ ３．０７ Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ （疣微菌门）

Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ （芽单胞菌纲） ２．５９ Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ（芽单胞菌门）

Ｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒｉａ ２．５６ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ （放线菌门）

Ｏｔｈｅｒ １１．９０

图 ３　 门水平真菌菌群组成

Ｆｉｇ．３　 Ｆｕｎｇｉ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

　 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 子囊菌门 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 担子菌门 Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ 接合菌门

Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 壶菌门 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ 未分类 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｆｕｎｇｉ 未知

真菌

为详细了解短花针茅荒漠草原土壤细菌群落的物种组成，在属水平进一步对细菌群落结构分析。 在属水

平，全部细菌序列至少有 ４８５ 个属，其中丰度≥１％的属有 ２４ 个，其中酸杆菌门中酸杆菌纲的 Ｂｌａｓｔｏｃａｔｅｌｌａ 所

占比例最高为 ６． ２８％。 其次为放线菌门中嗜热油菌纲的 Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ ４． ８４％，放线菌门某纲的 Ｇａｉｅｌｌａ
４．５０％，厚壁菌门中假单胞菌科的 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ２．９１％ 以及 Ｐａｔｕｌｉｂａｃｔｅｒ ２．８７％。 值得一提的是，从门和纲水平

来看，变形菌门和变形菌纲均所占比例最高，但在属水平，酸杆菌门中酸杆菌纲的 Ｂｌａｓｔｏｃａｔｅｌｌａ 和放线菌门中

嗜热油菌纲的 Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ 所占比例最多，而丰度最高的变形菌门中的细菌分布在较多的属中。

２．３　 土壤真菌群落结构分析

短花针茅荒漠草原土壤真菌总数为 ５９２９ 个 ＯＴＵｓ
的分类结果表明，隶属于 ４ 门 １６ 纲 ４５ 目 ７８ 科 １０５ 属。
在门水平至少隶属于 ４ 个不同的真菌门（图 ３），分别为

Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ（子囊菌门） ３５． ７６％、Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ（担子菌

门 ） ２５． ９０％、 Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ （ 接 合 菌 门 ） ５． ５５％ 和

Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ（壶菌门）０．４５％，还有 １６．８９％ 的未能分

类以及 １５．４１％ 的未知真菌。
在纲水平至少隶属于 １６ 个纲（表 ３），相对丰度≥２％

的纲有 ５ 个，分别为 Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ （伞菌纲） ２２．６１％、
Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ（粪壳菌纲）１５．６０％、Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ（座囊

菌纲）１０．４４％、Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ＿ｃｌａｓｓ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ （分类未

定） ５． ５８％、 Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ （散囊菌纲） ５． ５８％、还有

１５．４１％ 的 ＯＴＵｓ 未能分类。
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在目水平隶属于 ４５ 个目，相对丰度≥２％的有７ 个，Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ（肉座菌目） 丰度最高为 １２．４３％，其次是

Ｃａｎｔｈａｒｅｌｌａｌｅｓ （鸡油菌目）占 ７．７７％，再次为 Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｌｅｓ（格孢腔菌目）占 ５．８８％。 在隶属的 ７８ 个科中，相对丰

度≥２％ 的有 ７ 个，其中 Ｃｅｒａｔｏｂａｓｉｄｉａｃｅａｅ（角担菌科）的丰度最高为 ７．７７％，其次为 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ
（伞菌纲某科）占 ５．５６％ 和 Ｎｅｃｔｒｉａｃｅａｅ （赤壳科）占 ５．５５％。

表 ３　 纲水平真菌菌群组成及其相对丰度

Ｔａｂｌｅ ３ Ｆｕｎｇｉ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｔ ｃｌａｓｓ ｌｅｖｅｌ

纲 Ｃｌａｓｓ 相对丰度 ／ ％
Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ

隶属的门
Ｍｅｍｂｅｒ ｏｆ ｐｈｙｌｕｍ

Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ （伞菌纲） ２２．６１ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ （担子菌门）

Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ （粪壳菌纲） １５．６０ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ （子囊菌门）

Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ （座囊菌纲） １０．４４ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ （子囊菌门）

Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ＿ｃｌａｓｓ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ ５．５８ Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ （接合菌门）

Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ（散囊菌纲） ５．５８ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ （子囊菌门）

Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ （锤舌菌纲） １．９８ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ （子囊菌门）

Ｗａｌｌｅｍｉｏｍｙｃｅｔｅｓ （节担菌纲） １．４３ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ （子囊菌门）

Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ （银耳纲） １．１１ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ （担子菌门）

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ （未知纲） ０．７４ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ （担子菌门）

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ（未知纲） ０．７２ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ （子囊菌门）

Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ＿ｃｌａｓｓ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ ０．６８ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ （子囊菌门）

Ｐｅｚｉｚｏｍｙｃｅｔｅｓ （盘菌纲） ０．４９ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ （子囊菌门）

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ（未知纲） ０．４５ Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ （壶菌门）

Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｔｅｓ （酵母纲） ０．１９ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ （子囊菌门）

Ｏｒｂｉｌｉｏｍｙｃｅｔｅｓ （圆盘菌纲） ０．０８ Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ （子囊菌门）

Ｍｉｃｒｏｂｏｔｒｙｏｍｙｃｅｔｅｓ （微球黑粉菌纲） ０．０１ Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ （担子菌门）

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿Ｆｕｎｇｉ １６．８９ 未知真菌

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ １５．４１ 未分类

在属水平，全部真菌序列至少有 １０５ 个属，相对丰度≥２％ 的且能够准确分类的属有 ４ 个。 分别为

Ｆｕｓａｒｉｕｍ （镰孢菌属）５．３２％、Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ （被孢霉属）５．０１％、Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ （枝顶孢属）３．７４％、Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ（曲霉

属）２．７７％。

３　 讨论

短花针茅荒漠草原由于生境的脆弱性与不合理的放牧利用，草地土壤退化十分严重［１７］。 土壤微生物作

为土壤生态系统的重要组成部分，不仅是生态系统的分解者，也是物质循环与能量流动的承担者。 它们参与

土壤有机质的分解、腐殖质的合成、土壤养分的转化与循环而促使土壤肥力增加［１８］。 土壤微生物多样性代表

着微生物群落的稳定性，也可反映土壤的生态机制和土壤胁迫对微生物群落的影响。 因此土壤微生物群落组

成及其多样性对干扰条件下土壤生态功能稳定性的维持和恢复具有重要的影响，通常被用作指示土壤健康的

灵敏性指标［１９⁃２０］。 目前，有关内蒙古短花针茅荒漠草原土壤微生物群落组成及其多样性的还未见有报道。
高通量测序技术具有通量高、实验过程简化、准确率高、速度快等技术优点［２１］。 本研究首次采用高通量测序

技术对短花针茅荒漠草原土壤微生物群落及其多样性进行了较为详细地研究，列出了短花针茅荒漠草原土壤

中细菌和真菌所属的门、纲、目、科、属不同分类水平上的优势类群及其相对丰度。 研究结果显示，短花针茅荒

漠草原土壤细菌在门和纲水平上的分类信息比较明确，而在目、科和属水平上尚无明确分类名称信息的类群

所占比例较大。 真菌在门和纲水尚有近 １６％ 的 ＯＴＵｓ 未能进行分类，这可能与测序序列长度、测序区间、以及

比对的数据库等有关［２２］。
本研究表明，短花针茅荒漠草原土壤微生物群落中，细菌的多样性与丰富度均远高于真菌。 刘敏等对红

４３１５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　
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树林土壤微生物多样性的研究结果也发现，红树林土壤微生物中细菌多样性最高，古菌多样性居中，多样性最

小的是真菌［２３］。 其中，优势细菌类群为 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 门，这一结果与国内外关于土壤细菌多样性的很多研究

相一致［２４⁃２７］。 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 门目前已被认为是世界上最普遍的菌门［２８］， 且已有的报道中多数认为

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 门与碳的利用有关［２９］。 也有些研究发现酸杆菌门是土壤细菌群落中丰度最高，或仅次于变形

菌门的优势类群［２２，３０］，酸杆菌门多存在于营养贫瘠的土壤环境中［３１］，其丰度与碳的可用性呈负相关关系［２９］。
本研究中酸杆菌门的丰度居第四位，并不占优势，而在属水平，酸杆菌门中的 Ｂｌａｓｔｏｃａｔｅｌｌａ 在所有属中丰度最

高，这揭示了荒漠草原土壤养分贫乏的特点，也进一步证实了 Ｓｕｎ 等的观点：特定的细菌，如酸杆菌门和变形

菌门可以作为土壤养分状况的指示菌［３２］。 本试验中放线菌门是仅次于变形菌门的另一优势类群，而且放线

菌在门、纲和属水平均占据着优势地位，这可能与荒漠草原环境干旱、高温等气候条件适合于放线菌的生存与

繁殖有关。 放线菌最突出的特性之一是能产生大量的、种类繁多的抗生素，可见短花针茅荒漠草原土壤中储

备有广泛的抗生素产生菌资源。
短花针茅荒漠草原土壤中真菌共检测到有 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 、Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ、Ｚｙｇｏｍｙｃｏｔａ 和 Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ ４ 个

门，其中还有 ３０％ 左右的 ＯＴＵｓ 未能分类或为未知真菌。 在可分类的真菌中， Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 丰度最高，
Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 次之，而担子菌门中 Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ 的丰度却远高于子囊菌门中丰度最高 Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ。 表明

了 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 基因型多样性高于 Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ，也进一步证实了寇文伯等提出的优势种群的基因型更高的观

点［２７］。 朱琳等对辽宁文冠果人工林根际土壤真菌的研究中检测到有 ６ 个门［１２］，除了本研究中的 ４ 个门外，
还测得含量极低的 Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ （球囊菌门）和 Ｂｌａｓｔｏｃｌａｄｉｏｍｙｃｏｔａ （芽枝霉门），其真菌群落的主要结构组成

与本研究结果相似。 子囊菌门的真菌多为腐生菌，对降解土壤有机质起着重要作用［３３］，因此有研究认为子囊

菌和担子菌是土壤中主要的真菌分解者［３４］，也有研究认为担子菌分解木质纤维素的能力更强些［３５］。 另外，
本研究结果还显示了短花针茅荒漠草原土壤中 Ｆｕｓａｒｉｕｍ（镰孢菌属）以 ５．３２％ 的丰度居 １０５ 个属之首，其次

为 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ（被孢霉属）。 张俊忠等对东祁连山高寒草地 ４ 种不同草地类型的土壤真菌群落组成的研究发

现， 不同植被类型草地土壤真菌的数量、种类和结构组成都存在有一定的差异性， 珠芽蓼草地和嵩草草地的

优势菌群为青霉属，禾草草地的优势菌群为镰孢菌属，沼泽草地的优势菌群为柔菌属和青霉属。 其中，被孢霉

属、柔菌属、小球腔菌属、毛霉属、木霉属和镰孢属为 ４ 类草地的常见种［３６］。 可见，本文的研究结果与其相似。
另外，测序区间的选择对测序结果是有一定的影响，如 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因的不同高变区，其测序分类信息的

精确性也不相同［３７］。 同时，测序深度的选择等也会对检测出的微生物类群产生影响。 本研究样品的文库覆

盖率细菌为 ７０．５％、真菌为 ９５．３％，若增加库容、加大测序深度，有望检测到更多的细菌和真菌类群。
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