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摘要：土壤理化性质是微生物群落结构变化和空间分布的主要驱动力，揭示土壤与微生物之间关系是当前生态学和土壤学的研

究热点之一。 在大小胡杨树冠下少有植物生长的区域，测定距离树干不同位置（距离大胡杨树干 ０—３ ｍ 和 ３—６ ｍ，距离小胡

杨树干 ０—３ ｍ，以及距离大小胡杨树干至少 ９ ｍ 以上；分别简写为 ＤＢ０—３ ｍ，ＤＢ３—６ ｍ，ＤＳ０—３ ｍ和 ＣＫ）的土壤理化性质和土壤微生

物的群落组成，之后运用微生物群落组间差异分析、典范对应分析和 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关分析等方法，探讨胡杨树冠下土壤理化性质

与微生物群落分布组成之间的关系。 结果显示：（１） 在 ４ 个采样位置，细根生物量、土壤含水量、有机质、全氮、全磷和总盐均在

ＤＢ０—３ ｍ最高，ＤＢ３—６ ｍ居中，ＤＳ０—３ ｍ和 ＣＫ 的含量最低（ＤＢ０—３ ｍ≥ＤＢ３—６ ｍ≥ＤＳ０—３ ｍ≥ＣＫ）（Ｐ＜０．０５）。 ＤＢ０—３ ｍ的这些理化性质的含

量分别是 ＤＳ０—３ ｍ的 ３．９７、１．１３、３．７１、３．０３、１．４９ 和 １．９５ 倍；相反，土壤容重在 ４ 个采样位置没有显著性差别（Ｐ＞０．０５）；（２） 纲水

平上，丰度排名前十的细菌和真菌分布组成在 ４ 个采样位置明显不同。 细菌方面，Ｒｈｏｄｏｔｈｅｒｍｉａ 和 γ⁃变形菌纲为 ＤＢ０—３ ｍ的优势

纲（相对丰度为 ０．２７ 和 ０．２８），拟杆菌纲为其他 ３ 个位置的优势种（在 ＤＢ３—６ ｍ、ＣＫ 和 ＤＳ０—３ ｍ的相对丰度为 ０．３７、０．２６ 和 ０．２６）。
真菌方面，粪壳菌纲为 ＤＢ０—３ ｍ和 ＤＳ０—３ ｍ的优势纲（相对丰度为 ０．２７ 和 ０．１０）。 座囊菌纲为 ＤＢ３—６ ｍ和 ＣＫ 的优势纲（相对丰度为

０．０９ 和 ０．１６）；（３） 细菌和真菌群落组成在 ４ 个采样位置存在显著差异。 ＤＢ０—３ ｍ的真菌和细菌群落组成和 ＤＢ３—６ ｍ较相似，
ＤＳ０—３ ｍ和 ＣＫ 的真菌和细菌群落组成较为相似；（４） 典范对应分析与 Ｓｐｅａｒｍａｎ 分析结果表明，胡杨树冠下土壤微生物的群落组

成受到土壤盐分、细根生物量、含水量、有机质、全氮和全磷的影响。 其中，土壤盐分的影响最大。 综合可知，在胡杨树冠下，土
壤微生物群落的组成于胡杨树干下不同距离的位置上存在差异，它是胡杨和土壤之间物质交换、营养流动及微生物的生境选择

共同作用的后果。 土壤微生物群落组成在空间上的变化，可以负向影响树冠下幼苗的萌发和生长。 在一定程度上，这种负向作

用使得胡杨树冠下少有植物生长。
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Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｐｏｐｕｌｕｓ ｅｕｐｈｒａｔｉｃａ； ｃｒｏｗｎ； ｂａｃｔｅｒｉａ； ｆｕｎｇｕｓ； ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ； ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ； ａｒｉｄ
ｄｅｓｅｒｔ ｒｅｇｉｏｎ

土壤微生物群落结构被认为是土壤生态系统的预警和敏感性指标之一［１］。 它在调节土壤养分和生态系

统过程中起着重要的作用，是维持植物生长的关键［２］。 土壤微生物的空间分布与物种组成对植物和生境具

有明显的选择性［３］。 它在很大程度上受到土壤环境条件，特别是土壤理化因子的影响［４］。 但是，这些研究成

果均在不同海拔、群落类型、土地利用方式、气候等较大尺度梯度或局域样地水平上获得［５⁃６］。 在小尺度比如

乔木的树冠下，土壤微生物群落组成和多样性是否受土壤理化因子的影响，仍然是一个需要讨论的热点话题。
胡杨（Ｐｏｐｕｌｕｓ ｅｕｐｈｒａｔｉｃａ）是干旱荒漠地区群落的建种群之一，其对盐碱、高温和干旱等极端环境条件具

有很强的耐性和抗性［７］。 在中国它主要分布在新疆，且有研究表明，新疆维吾尔自治区拥有世界上规模最

大、分布最集中、保存最完整和最具代表性的天然胡杨林［８］。 胡杨适应环境的特性及胡杨林的保育，一直是

当地政府和学术界最为关心的问题之一［９］。 在新疆艾比湖湿地自然保护区内，我们发现胡杨树冠下少有植

物生长（图 １）。 甚至，在胡杨死亡的遗迹上，也很少生长植物。 大胡杨树冠下未生长草本和灌木的面积远大

于小胡杨（图 １）。 但在以往，少有研究分析过这一区域土壤微生物与土壤理化性质之间的关系。 此外，由于
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这一区域少有植物生长，土壤理化性质与土壤微生物分布格局之间的关系可能与当前国内外关注乔木树冠下

这一微生境的研究有所不同［１０］。 以往研究中，均证明乔木树冠下的植物多样性、土壤理化性质都能对微生物

的空间分布格局产生影响［１１］。 比如，在常绿阔叶林和温带森林中，乔木树冠下物种多样性与土壤微生物多样

性正相关［１２］。 土壤有机质含量和氮素含量对树冠下土壤微生物的空间分布起重要作用［１３］。 胡杨树冠下很

少生长植物，因此，其他物种对微生物空间分布的影响可能较弱。 再者，干旱区荒漠森林的环境条件与湿润地

区的森林差异较大，生态限制因子不同，影响胡杨树冠下土壤微生物空间分布的因素可能与这些地区明显不

同［１４］。 在胡杨树冠下，我们推测土壤微生物的分布格局可能与胡杨个体发育对土壤理化性质的影响、以及这

一影响间接改变土壤微生物与土壤理化性质之间的关系有关。 即：随胡杨个体发育，其根系分布的密度和范

围发生变化，使得其与土壤在物质交换和营养流动上的联系（比如树冠截留和“肥岛效应”）在不同个体大小

胡杨的树冠下，以及距离胡杨树干的不同位置产生差异，故而土壤理化性质在胡杨树冠下发生空间变化［１５］。
其次，微生物类群分布对生境具有明显的选择性，随土壤理化性质的变化，其组成与分布在树冠下不同空间位

置上可能存在差异性［１６］。

图 １　 新疆艾比湖湿地自然保护区内胡杨树冠下植物分布图

Ｆｉｇ．１ Ｐｌａｎｔ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｕｎｄｅｒ Ｐｏｐｕｌｕｓ ｅｕｐｈｒａｔｉｃａ′ｓ ｃｒｏｗｎ ｉｎ Ｅｂｉｎｕｒ Ｌａｋｅ Ｗｅｔｌａｎｄ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ

基于以上，于新疆艾比湖湿地自然保护区内，在大小胡杨树冠下分别采集土壤样本，测定土壤理化性质和

微生物群落的结构和组成；分析土壤理化性质与微生物结构和组成之间的关系，旨在解决以下 ２ 个问题：（１）
胡杨树冠下的土壤微生物群落组成和结构、土壤理化性质是否存在空间差异？ （２） 胡杨树冠下土壤理化性质

对微生物群落组成存在怎样的影响？ 回答这 ２ 个问题，对于揭示胡杨树冠下的土壤理化性质与土壤微生物之

间关系、探索胡杨树冠下少有植物生长的原因提供理论依据。

１　 研究区域与研究方法

１．１　 研究区域概况

艾比湖湿地自然保护区位于新疆维吾尔自治区博尔塔拉蒙古自治州精河县与阿拉山口的交界处

（４３°３８′—４５°５２′ Ｎ、７９°５３′—８５°０２′ Ｅ）。 保护区总面积 ２６７０．８５ ｋｍ２，气候极端干燥，降水稀少，属典型的北温

带大陆性干旱气候年降水量约 １００ ｍｍ，蒸发量 １６００ ｍｍ 以上，日照时数约 ２８００ ｈ，极端最高气温 ４４℃，极端

最低气温－３３℃，年平均温度 ６—８℃ ［１７］。 西北部阿拉山口是全国著名的风口，盛行西北风，全年 ８ 级以上大

风达 １６５ ｄ，多集中在 ４—６ 月，年平均大风（＞１７ ｍ ／ ｓ）日数高达 １６２ ｄ。 艾比湖保护区土壤主要有灰棕漠土、
盐化草甸土、盐土、风沙土等类型。 植物群落主要以极耐旱的荒漠植物构成，最常见的物种有胡杨、梭梭

（Ｈａｌｏｘｙｌｏｎ ａｍｍｏｄｅｎｄｒｏｎ）、柽柳 （ Ｔａｍａｒｉｘ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）、琵琶柴 （ Ｒｅａｕｍｕｒｉａ ｓｏｏｎｇｏｒｉｃａ）、盐节木 （Ｈａｌｏｃｎｅｍｕｍ
ｓｔｒｏｂｉｌａｃｅｕｍ）、盐穗木（Ｈａｌｏｓｔａｃｈｙｓ ｃａｓｐｉｃａ）、骆驼刺（Ａｌｈａｇｉ ｓｐａｒｓｉｆｏｌｉａ）、白麻（Ｐｏａｃｙｎｕｍ ｐｉｃｔｕｍ）和碱蓬（Ｓｕａｅｄａ
ｇｌａｕｃａ）等［１８］。
１．２　 土壤样品采集与处理

２０１８ 年的胡杨生长旺季的 ７ 月初，在新疆艾比湖国家级湿地自然保护区的东大桥管护站附近，在新疆大
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学建立的 １００ ｍ×１００ ｍ 长期观测胡杨林样地内，随机选择大小胡杨个体各 ３ 棵（大胡杨的树高≥８．５ ｍ 且胸

径≥６０ ｃｍ；小胡杨树高≤４．５ ｍ 且胸径≤２０ ｃｍ）的胡杨，分别利用树高测量仪（Ｖｅｒｔｅｘ－ＩＶ， Ｈａｇｌöｆ Ｈａｇｌｏｆ，
Ｄａｌａｒｎａ， Ｓｗｅｄｅｎ）和皮尺测量树高和胸径（１．３ ｍ 高位置）。 在大胡杨树冠下，以离大胡杨树干距离 ３ ｍ 和 ６ ｍ
为半径，分别设置圆形和环形采样区域。 在小胡杨树冠下，按照离树干距离 ３ ｍ 设置圆形样地。 在距离大小

胡杨树干至少 ９ ｍ 远的地方，随机设置对照样地。 共计 １２ 个样地。 包含 ４ 种处理：距离大胡杨树干 ０—３ ｍ
（ＤＢ０—３ ｍ）、距离大胡杨树干 ３—６ ｍ（ＤＢ３—６ ｍ）、距离小胡杨树干 ０—３ ｍ（ＤＳ０—３ ｍ）、以及对照样地（ＣＫ）。 本文

设置样地距离大胡杨树干最远 ６ ｍ 是因为当地大部分大胡杨的冠幅直径＜１２ ｍ。 同样，大部分小胡杨的冠幅

直径＜６ ｍ。 每个样地内，随机选择 ５ 个点，每个点用土壤取样器（土钻法）取 ０—２０ ｃｍ 的土壤样品 １ 个。 随

后，将 ５ 个点的土壤样品合并成一个混合样。 之后，将混合样分成 ２ 份。 １ 份装入自封袋，带回实验室内自然

风干，并挑拣出植物根系及枯枝落叶后过筛，用于土壤理化性质的测定；另 １ 份装入消毒的采样瓶内，放入

－５℃的冰箱内保存。 为了减小采样工作对土壤样品，尤其是土壤微生物影响，采样过程全部用酒精消毒。
本文选择的土壤理化性质包括土壤容重、细根生物量、含水量、有机质、全氮、全磷和盐分。 其中，土壤容

重用环刀法测定；土壤有机质用重铬酸钾密度法测定；土壤全氮用半微量凯氏定氮法测定；土壤全磷用酸溶—
钼锑抗比色法测定；土壤含水量用烘干法测定；细根生物量用直接称重法测定；土壤盐分用质量法测定［１９］。
测定土壤微生物的样品从冰箱取出后，采用 ＣＴＡＢ 法提取土壤样品基因组总 ＤＮＡ［２０］，用 １．０％琼脂糖凝胶电

泳检测 ＤＮＡ 的纯度和浓度，将 ＤＮＡ 稀释至 １ ｎｇ ／ μＬ，装入 ５ ｍＬ 的冷冻管后在液氮罐保存，交于北京诺禾致源

测序公司采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ（３００ ｂｐ 成对端读）测序平台对真菌的 １８ＳｒＤＮＡ 的 ＩＴＳ１ 区域，及细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ
的 Ｖ３—Ｖ４ 区域进行扩增子测序和文库构建。 其中将所有样品分为三份，整个过程中没有模板对照。 ＰＣＲ 产

物用 １．５％琼脂糖凝胶电泳显示，并用 ＧｅｎｅＪＥＴ 凝胶提取试剂盒纯化。 细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 的 Ｖ３—Ｖ４ 区域使用通

用引物 ３４１Ｆ ／ ８０６Ｒ，真菌的 １８ＳｒＤＮＡ 的 ＩＴＳ１ 区域使用通用引物 ＩＴＳ５—１７３７Ｆ 和 ＩＴＳ２—２０４３Ｒ。 测序结果显

示，各土壤样品序列的稀释曲线逐渐趋于平缓（图 ２），同时测序覆盖度在 ０．９９ 以上，说明本文的取样量基本

合理，能真实反应土壤微生物的群落组成。

图 ２　 基于 ＯＴＵ 丰度的土壤样品微生物群落的稀释曲线

Ｆｉｇ．２　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＯＴＵ ｒｉｃｈｎｅｓｓ

１．３　 数据处理

通过对测序结果进行拼接和质控得到有效序列，基于有效序列利用 Ｕｐａｒｓｅｐｉｐｅｌｉｎｅ（ｖ７．０．１００１）对所有样

２７６５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　
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品的全部有效标签序列聚类，以 ９７％的一致性将序列聚类成为 ＯＴＵｓ（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ），获得 ＯＴＵｓ
聚类代表序列。 之后，依据 ＯＴＵｓ 聚类结果，分析微生物群落组成和多样性在胡杨树冠下不同采样位置的差

别，在本文中，一方面用 ＱＩＩＭＥ 软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ１．７．０） 对每个 ＯＴＵ 的代表序列做物种注释，得到相应的物种信息

和基于物种的相对丰度分布情况。 同时，对 ＯＴＵｓ 进行相对丰度和微生物多样性（香浓维纳指数和物种丰富

度 Ｃｈａｏ１ 指数）的分析，以及计算比较 ＯＴＵｓ 相对丰度和微生物多样性在胡杨树冠下不同采样位置间的差别。
另一方面，传统典型相关性分析（Ｃｌａｓｓｉｃａｌ ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ； ＣＣＡ）检验微生物群落在胡杨树冠下

不同采样位置是否有组间差异，并利用 ＬＥｆｓｅ （ＬＤＡ Ｅｆｆｅｃｔ Ｓｉｚｅ； ＬＥｆｓｅ）分析（ＬＥｆｓｅ 在线分析软件）和 ＬＤＡ
（Ｌｉｎｅａｒ Ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＬＤＡ）阐释引起微生物群落结构组间差异的主要贡献类群。 最后，利用单因素方

差（Ｏｎｅ－ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）分析土壤理化性质在大小胡杨树冠下、以及离大胡杨主干不同距离处的差别。 利用

Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析和 ＣＣＡ 分析研究微生物群落物种组成与环境因子间的关系。 方差齐性时不同处理间采

用 Ｔｕｋｅｙ ＨＳＤ 进行检验；相反，方差不齐性时用 Ｔａｍｈａｎｅ′ｓ Ｔ３ 检验。 所有数据分析过程均在 Ｒ３．３．３ 中完成。

２　 结果分析

２．１　 胡杨个体大小和树干距离对土壤理化性质的影响

　 　 大胡杨树冠下，距离树干 ０—３ ｍ 范围内（ＤＢ０—３ ｍ）的细根生物量、土壤全氮、总盐和有机质均显著高于

３—６ ｍ 范围（ＤＢ３—６ ｍ）（Ｐ＜０．０５）；相反，土壤容重、土壤含水量和全磷在这两个样地间没有显著差别（Ｐ＞
０．０５）。 大小胡杨之间，距离小胡杨树干 ０—３ ｍ 样地（ＤＳ０—３ ｍ）的细根生物量、全氮、全磷、总盐和有机质均显

著低于 ＤＢ０—３ ｍ（Ｐ＜０．０５），但土壤容重没有显著性差别（Ｐ＞０．０５）。 在 ＤＢ３—６ ｍ和 ＤＳ０—３ ｍ之间，除总盐在 ＤＢ３—６ ｍ

显著高于 ＤＳ０—３ ｍ外（Ｐ＜０．０５），其他土壤理化因子均没有显著差异（Ｐ＞０．０５）。 对照样地（ＣＫ）的细根生物量、
土壤含水量、全氮、全磷、总盐和有机质均显著低于 ＤＢ０—３ ｍ（Ｐ＜０．０５），除土壤总盐外，细根生物量、土壤含水

量、全氮、全磷和有机质与 ＤＢ３—６ ｍ和 ＤＳ０—３ ｍ之间未有显著性差异（Ｐ＞０．０５）。 ＣＫ 的土壤容重与 ＤＢ０—３ ｍ、
ＤＢ３—６ ｍ和 ＤＳ０—３ ｍ的土壤容重数值上均没有显著差异（Ｐ＞０．０５）（表 １）。 概括后发现，大胡杨树冠下，随离树干

距离的增加，除土壤容重外，所有土壤理化因子均呈减小趋势。 大胡杨树冠下土壤理化性质的数值普遍高于

小胡杨冠下。 小胡杨冠下土壤理化因子的数值和对照样地较为接近（表 １）。

表 １　 土壤理化性质在 ４ 种实验处理之间的差别

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

土壤理化性质
Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

大树 Ｍａｔｕｒｅ ｔｒｅｅｓ 小树 Ｓａｐｌｉｎｇ
ＤＢ０—３ ｍ ＤＢ３—６ ｍ ＣＫ ＤＳ０—３ ｍ

Ｆ Ｐ

土壤容重 Ｓｏｉｌ ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ ／ （ｇ ／ ｃｍ３） ５０８．７２±５．４１ａ ５１２．８３±１０．９４ａ ５７７．９３±７７．４１ａ ５１０．４３±１２．４９ａ １．０７ ０．４２

细根生物量 Ｆｉｎｅ ｒｏｏｔ ｂｉｏｍａｓｓ ／ （ ｔ ／ ｈｍ２） ３．４９±０．８６ａ ０．６６±０．４２ｂ ０．５４±０．３４ｂ ０．８８±０．０６ｂ １７．８７ ＜０．０１

土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ／ ％ ０．１７±０．０１ａ ０．１６±０．０２ａｂ ０．１５±０．０１ｂ ０．１５±０．０２ｂ ６．８２ ＜０．０５

土壤有机质 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ２８．０９±１７．１８ａ ６．８８±３．６４ｂ ７．５７±４．３ｂ ７．５７±０．６９ｂ ６．９９ ＜０．０５

土壤全氮 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｇ ／ ｋｇ） １．１２±０．７３ａ ０．２９±０．０７ｂ ０．２４±０．１３ｂ ０．３７±０．１６ｂ ７．３４ ＜０．０５

土壤全磷 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／ （ｇ ／ ｋｇ） １．８０±０．４４ａ １．４０±０．１６ａｂ １．２９±０．０８ａｂ １．２１±０．２６ｂ ４．２０ ＜０．０５

土壤总盐 Ｓｏｉｌ ｓａｌｉｎｉｔｙ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ９９．７２±７．８ａ ７４．７５±１３．５７ｂ ４８．５６±３．７９ｃ ５１．１９±７．２８ｃ ２３．８６ ＜０．０１

　 　 ＤＢ：样地与大树主干之间的距离 Ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓａｍｐｌｅ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ ｔｒｕｎｋ ｏｆ ｂｉｇ ｔｒｅｅ；ＤＳ：样地与小树主干之间的距离 Ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓａｍｐｌｅ

ｇｒｏｕｐ ａｎｄ ｔｒｕｎｋ ｏｆ ｓｍａｌｌ ｔｒｅｅ；ＣＫ：对照组 ｃｏｎｔｒｏｌ ｇｒｏｕｐ；ＤＢ０—３ ｍ、ＤＢ３—６ ｍ、ＣＫ 和 ＤＳ０—３ ｍ分别表示距离大树主干 ３ ｍ 之内、３—６ ｍ 之内、距离小树主

干 ３ ｍ 之内以及没有胡杨生长的样地

２．２　 胡杨个体大小和树干距离对土壤微生物物种分布的影响

一般认为，微生物主要有细菌、真菌和放线菌共 ３ 个类别。 其中，细菌是三者中数量分布最多的微生物，
其群落多样性是反映土壤质量的一项重要指标［２１］。 土壤真菌主要负责分解土壤中的有机物，为植物提供养

分，尤其是土壤中植物残体的降解，且与细菌相比，真菌因其结构方面的特性使其在适应干旱环境方面具有一

３７６５　 １４ 期 　 　 　 王雅芸　 等：胡杨土壤理化性质与微生物群落结构空间和分布的关系 　
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定的优势［１６］。 所以基于二者在微生物中的重要地位，本文检测了真菌和细菌，并分析其在 ４ 种实验处理之间

的变化。
从多样性指数可以看出，真菌和细菌的物种丰富度指数（Ｃｈａｏ１ 指数）和多样性指数（Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指

数）在 ４ 种实验处理之间存在明显差别（表 ２）。 对细菌，随离大胡杨主干距离的增加，Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃
Ｗｉｅｎｅｒ 指数减小（ＤＢ０—３ ｍ＞ＤＢ３—６ ｍ）。 比较大小胡杨冠下的 Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数发现，小胡杨树

冠下的 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数均高于大胡杨树冠下的 ２ 个样地（ＤＳ０—３ ｍ ＞ＤＢ０—３ ｍ ＞ＤＢ３—６ ｍ） （Ｐ＜
０．０５）。 ＣＫ 的 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数均高于大胡杨树冠下的 ２ 个样地，同时也高于小胡杨树冠下

的样地（ＣＫ＞ＤＳ０—３ ｍ＞ＤＢ０—３ ｍ＞ＤＢ３—６ ｍ）（Ｐ＜０．０５）。 对真菌，在大胡杨树冠下，Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指

数在 ＤＢ０—３ ｍ和 ＤＢ３—６ ｍ之间没有显著差别（Ｐ＞０．０５）。 小胡杨冠下的 Ｃｈａｏ１ 指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数均高

于大胡杨树冠下样地。 ＣＫ 样地真菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数略高于大胡杨树冠下的 ＤＢ３—６ ｍ，但
ＣＫ 样地真菌的 Ｃｈａｏ１ 略低于大胡杨树冠下的 ＤＢ０—３ ｍ且两种指数同时低于小胡杨树冠下样地（表 ２）。 物种

数据在 ４ 种实验处理之间存在差别。 具体表现为小胡杨树冠下和对照样地土壤的细菌种数显著高于大胡杨

树冠下样地（ＤＳ０—３ ｍ≥ＣＫ＞ＤＢ０—３ ｍ＞ＤＢ３—６ ｍ）（Ｐ＜０．０５）；而真菌种数却是在小胡杨树冠下的样地显著高于大

胡杨树冠下和对照样地（ＤＳ０—３ ｍ≥ＤＢ０—３ ｍ≥ＣＫ＞ＤＢ３—６ ｍ）。

表 ２　 土壤样品测序统计结果及胡杨树冠下 ４ 种实验处理之间微生物多样性的差别

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

微生物
Ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ

采样个体
Ｓａｍｐｌｉｎｇ
ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ

实验处理
Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ
ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

物种数 （Ｎ）
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｔｈｅ
ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ

香浓维纳指数
Ｓｈａｎｎｏｎ⁃

Ｗｉｅｎｅｒ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

测序覆盖度
Ｇｏｏｄｓ ｃｏｖｅｒａｇｅ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ 大胡杨 ＤＢ０—３ ｍ １０４０ ±２７．１８ｂ ７．５８ ±０．１２ｃ １１５８．７２ ±５１．８２ｂ ０．９９５±０．００１ａ

ＤＢ３—６ ｍ ９２７ ±５７．４７ｃ ７．１９ ±０．０７ｄ １０５１．９２ ±８１．８２ｂ ０．９９６±０．００１ａ

ＣＫ １５０９ ±７０．１５ａ ８．３１ ±０．１４ｂ １７２６．４９ ±１５０．３０ａ ０．９９２±０．００２ｂ

小胡杨 ＤＳ０—３ ｍ １５６７．６７ ±５４．９３ａ ８．８０ ±０．０４ａ １６５１．７８ ±５０．８５ａ ０．９９５±０．００１ａ

统计结果
Ｆ＝ １０５．４９
Ｐ＜０．００１

Ｆ＝ ２５．４２
Ｐ＜０．００１

Ｆ＝ １６．５２
Ｐ＜０．００１

Ｆ＝ ６．０６
Ｐ＜０．０５

真菌 Ｆｕｎｇｉ 大胡杨 ＤＢ０—３ ｍ ７１６．３３ ±４６．５２ａｂ ５．９３ ±０．４４ｂ ７７２．６８ ±３６．６７ａｂ ０．９９９±０．００１ａ
ＤＢ３—６ ｍ ６８５．３３ ±９１．８８ｂ ６．１７ ±０．１１ａｂ ７４７．１３ ±８４．８３ｂ ０．９９９±０．００１ａ

ＣＫ ６９５ ±５３．３６ｂ ６．４０ ±０．０８ａｂ ７５３．３６ ±６０．５７ｂ ０．９９９±０．００１ａ

小胡杨 ＤＳ０—３ ｍ ８２５ ±２８．５１ａ ７．１９ ±０．４５ａ ８７１．１０ ±２４．０５ａ ０．９９９±０ａ

统计结果
Ｆ＝ ３．４９
Ｐ＝ ０．０７

Ｆ＝ ３．２５
Ｐ＜０．０５

Ｆ＝ ３．５２
Ｐ＜０．０５

Ｆ＝ ０．３３
Ｐ＝ ０．８０

根据检测得到物种信息和基于物种的相对丰度分布情况，本文发现，在纲水平上，胡杨树冠下丰度排名前

十的细菌纲为生氧光细菌门未确认纲（Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｏｘｙｐｈｏｔｏｂａｃｔｅｒｉａ）、嗜热油菌纲（Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ）、δ⁃变形

菌纲（Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门未确认纲（ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、腈基降解菌纲（Ｎｉｔｒｉｌｉｒｕｐｔｏｒｉａ）、酸
微菌纲（Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉｉａ）、α⁃变形菌纲（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、当前中文未命名纲（Ｒｈｏｄｏｔｈｅｒｍｉａ）、γ⁃变形菌纲

（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和拟杆菌纲（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｉａ）（图 ３）。 比较它们相对丰度之后发现，排名前 １０ 的细菌纲在

４ 种实验处理之间的分布均存在差别（图 ３）。 具体地，在大胡杨树冠下距离树干 ０—３ ｍ 内，Ｒｈｏｄｏｔｈｅｒｍｉａ 和

γ⁃变形菌纲为优势纲，相反，在其他 ３ 个采样位置（ＤＢ３—６ ｍ、ＣＫ 和 ＤＳ０—３ ｍ），拟杆菌纲为优势纲。 大胡杨树冠

下，随离主干距离增加，腈基降解菌纲的相对丰度不断增加（ＤＢ０—３ ｍ＜ＤＢ３—６ ｍ），相反，当前 Ｒｈｏｄｏｔｈｅｒｍｉａ 和 γ⁃
变形菌纲在不断减小（ＤＢ０—３ ｍ＞ＤＢ３—６ ｍ）。 小胡杨树冠下样地（ＤＳ０—３ ｍ）与对照样地（ＣＫ）的细菌分布较为类

似，其和 ＤＢ０—３ ｍ、ＤＢ３—６ ｍ的差别较大。 比如，小胡杨冠下土壤的拟杆菌纲、酸微菌纲和 δ⁃变形菌纲的相对丰度

均接近于其在对照样地的数值（图 ３）。
在纲水平上， 本文得到丰度排名前十的真菌为茶渍纲 （ Ｌｅｃａｎｏｒｏｍｙｃｅｔｅｓ）、 当前中文未命名纲

４７６５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

（Ｒｈｉｚｏｐｈｙｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）、银耳纲（Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ）、锤舌菌纲（Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）、盘菌纲（Ｐｅｚｉｚｏｍｙｃｅｔｅｓ）、被孢霉纲

（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ）、伞菌纲（Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ）、散囊菌纲（Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）、座囊菌纲（Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ）、粪壳

菌纲（Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ） （图 ３）。 比较相对丰度之后发现，它们在 ４ 种实验处理之间的分布也存在差别。 具体

地，在 ＤＢ０—３ ｍ和 ＤＳ０—３ｍ内， 粪壳菌纲为优势菌群。 相反，座囊菌纲为 ＤＢ３—６ ｍ和对照样地内的优势菌群。 随离

树干距离增加，大胡杨树冠下土壤中茶渍纲、座囊菌纲、伞菌纲、被孢霉纲、锤舌菌纲和银耳纲不断增加

（ＤＢ０—３ ｍ＜ＤＢ３—６ ｍ）（图 ３）。 两两比较发现，大胡杨冠下样地，小胡杨与对照样地的真菌的分布较为类似，相
反，ＤＢ０—３ ｍ与 ＣＫ，ＤＢ３—６ ｍ和 ＤＳ０—３ｍ差别较大（图 ３）。 比如，小胡杨冠下土壤的伞菌纲、散囊菌纲、被孢霉纲、
锤舌菌纲和 Ｒｈｉｚｏｐｈｙｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 均接近于对照样地的土壤（图 ３）。

图 ３　 ４ 实验处理之间土壤微在生物纲水平组成的差异

Ｆｉｇ．３　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｏｐ１０ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｔ ｃｌａｓｓ ｌｅｖｅｌ ａｍｏｎｇ ｆｏｕｒ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

ＤＢ０—３ ｍ、ＤＢ３—６ ｍ、ＤＳ０—３ ｍ 和 ＣＫ 的含义见表 １；Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＿ Ｏｘｙｐｈｏｔｏｂａｃｔｅｒｉａ：生氧光细菌门未确认纲； Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ：嗜热油菌纲；

Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：δ⁃变形菌纲；ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＿ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：放线菌门未确认纲； Ｎｉｔｒｉｌｉｒｕｐｔｏｒｉａ：腈基降解菌纲； Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉｉａ：酸微菌纲；

Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：α⁃变形菌纲；Ｒｈｏｄｏｔｈｅｒｍｉａ：当前中文未命名纲；Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：γ⁃变形菌纲；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｉａ：拟杆菌纲；Ｌｅｃａｎｏｒｏｍｙｃｅｔｅｓ：

茶渍纲；Ｒｈｉｚｏｐｈｙｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ：当前中文未命名纲；Ｔｒｅｍｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ：银耳纲；Ｌｅｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ：锤舌菌纲；Ｐｅｚｉｚｏｍｙｃｅｔｅｓ：盘菌纲；Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ：

被孢霉纲；Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ：伞菌纲； Ｅｕｒｏｔｉｏｍｙｃｅｔｅｓ：散囊菌纲； Ｄｏｔｈｉｄｅｏｍｙｃｅｔｅｓ：座囊菌纲；Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ：粪壳菌纲

２．３　 胡杨个体大小和树干距离对细菌和真菌群落组成的影响

ＣＣＡ 结果表明，４ 种实验处理之间的细菌和真菌群落存在显著的组间差异。 对真菌和细菌，对照样地的

采样点（ＣＫ１、ＣＫ２和 ＣＫ３）与小胡杨树冠下 ＤＳ０—３ ｍ的采样点（（ＤＳ０—３ ｍ） １、（ＤＳ０—３ ｍ） ２、（ＤＳ０—３ ｍ） ３）距离最短（均
在右半边），说明这两个样地的细菌和真菌的群落组成的差异性较小（图 ４）。 对细菌群落，大胡杨树冠下

ＤＢ０—３ ｍ的采样点与 ＤＢ３—６ ｍ、ＤＳ０—３ ｍ和 ＣＫ 的距离较远，表明 ＤＢ０—３ ｍ处的细菌群落组成与其他 ３ 个位置差异较

大（图 ４）；但对于真菌，ＤＢ０—３ ｍ的采样点与 ＤＢ３—６ ｍ的排序距离较小，但与对照和 ＤＳ０—３ ｍ的排序距离均较远，说
明 ＤＢ０—３ ｍ处的真菌群落组成和 ＤＢ３—６ ｍ较相似，但和 ＤＳ０—３ ｍ和 ＣＫ 差异较大（图 ４）。

为了进一步分析组间差异并寻找各组之间具有统计学差异的物种，对 ４ 个实验样地进行了 ＬＥｆＳｅ 分析。
由分枝图可知，细菌群落在 ４ 个实验样地上发生了变化（图 ５），即：冠下土壤中主要存在的酸杆菌门、放线菌

门、拟杆菌门和变形菌门，以及与它们有从属关系的菌群在纲、目、科三个单位上的组合方式均在 ４ 个采样位

置发生了变化（图 ５）。 从数量种类分布上看，在大胡杨树冠下，变形菌门主要分布在 ＤＢ０—３ ｍ位置，且在细菌

群落中起到主导作用；拟杆菌门主要分布在 ＤＢ３—６ ｍ位置，且在细菌群落中占主导作用。 在小胡杨树冠下，酸
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图 ４　 微生物群落组成与土壤理化因子的典范对应分析

Ｆｉｇ．４　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｔｅｓｔｅｄ ｕｓｉｎｇ ｃｌａｓｓｉｃａｌ ｃａｎｏｎｉｃａｌ

ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

ＤＢ０—３ ｍ、ＤＢ３—６ ｍ、ＤＳ０—３ ｍ和 ＣＫ 的含义见表 １。 １， ２， ３ 为每种样方的实验编号；每种样方重复 ３ 次

杆菌门及其从属菌在群落中起主导作用。 放线菌门主要分布在 ＣＫ 样地，起到主导作用。
另外，已有研究的结果表明利用 ＬＤＡ ｓｃｏｒｅ 值的大小可判断出各样地起主导作用的菌群对样地影响力大小的

差别［２２］。 在本文中，我们发现 ＤＢ０—３ ｍ中影响力最大和最小的分别是变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和盐单胞菌科未命名

属（Ａｉｄｉｎｇｉｍｏｎａｓ）； ＤＢ３—６ ｍ 样 地 影 响 力 最 大 和 最 小 的 分 别 是 拟 杆 菌 门 （ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ） 和 慢 单 胞 菌 科

（Ｂｒａｄｙｍｏｎａｄａｃｅａｅ）；ＣＫ 样地影响力最大和最小的分别是酸微菌纲（Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉｉａ）和 α⁃变形菌纲未命名种

（ｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ＹＣ＿ＺＳＳ＿ＬＫＪ１０８）；ＤＳ０—３ ｍ样地影响力最大和最小分别是放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）和全噬菌纲（图 ６）。
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图 ５　 各样地微生物组间差异的进化分枝图
Ｆｉｇ．５　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｖａｒｉｏｕｓ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｌａｄｏｇｒａｍ

ＤＢ０—３ ｍ、ＤＢ３—６ ｍ、ＤＳ０—３ ｍ和 ＣＫ 的含义见表 １；ｃ：纲 ｃｌａｓｓ；ｆ：科 ｆａｍｉｌｙ；ｏ：目 ｏｒｄｅｒ；Ｈｏｌｏｐｈａｇａｅ：全噬菌纲；Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ａｃｔｉｎｏｍａｒｉｎａｌｅｓ：放线

菌目未确认科；Ａｃｔｉｎｏｍａｒｉｎａｌｅｓ： 放线菌目； Ｅｕｚｅｂｙａｌｅｓ：尤泽比氏菌科；Ｎｉｔｒｉｌｉｒｕｐｔｏｒａｃｅａｅ：腈基降解菌科；Ｎｉｔｒｉｌｉｒｕｐｔｏｒａｌｅｓ： 腈基降解菌目；
Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ：土壤红杆菌目； Ｃｈｉｔｉｎｏｐｈａｇａｃｅａｅ： 噬几丁质菌科； Ｃｙｃｌｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ： 圆杆菌科； Ｈｙｍｅｎｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ： 薄层杆菌 科；
Ｍｉｃｒｏｓｃｉｌｌａｃｅａｅ：微颤菌科；Ｃｙｔｏｐｈａｇａｌｅｓ：噬纤维菌目；Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ：黄杆菌科；Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａｌｅｓ：黄杆菌目；Ｂａｌｎｅｏｌａｃｅａｅ：当前中文未命名
科；Ｂａｌｎｅｏｌａｌｅｓ：当前中文未命名目；Ｒｈｏｄｏｔｈｅｒｍａｃｅａｅ：当前中文未命名科；Ｒｈｏｄｏｔｈｅｒｍａｌｅｓ：当前中文未命名目；Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ：根瘤菌目；
Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ：鞘脂单胞菌科；Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｌｅｓ：鞘脂单胞菌目；Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：α⁃变形菌纲未确认科；Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿
Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：α⁃变形菌纲未确认目；Ｂｒａｄｙｍｏｎａｄａｃｅａｅ：慢单胞菌科；Ｂｒａｄｙｍｏｎａｄａｌｅｓ：慢单胞菌目；Ｃｅｌｌｖｉｂｒｉｏｎａｃｅａｅ：当前中文未命名科；
Ｃｅｌｌｖｉｂｒｉｏｎａｌｅｓ：当前中文未命名目；Ｈａｌｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ：盐单胞菌科；Ｏｃｅａｎｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓ：海洋螺菌目；Ｅｃｔｏｔｈｉｏｒｈｏｄｏｓｐｉｒａｃｅａｅ：外硫红螺旋菌科；
Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：γ⁃变形菌纲未确认科；Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｃｅａｅ：格孢腔菌科；Ｏｎｙｇｅｎａｃｅａｅ：爪甲团囊菌科；Ｏｎｙｇｅｎａｌｅｓ：爪甲团囊菌
目；Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ＿ｆａｍ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ：当前中文未命名科；Ｍｉｃｒｏａｓｃａｃｅａｅ：小囊菌科；Ｍｉｃｒｏａｓｃａｌｅｓ：小囊菌目；Ｄｉａｔｒｙｐａｃｅａｅ：穿皮壳科；Ｘｙｌａｒｉａｌｅｓ：
炭角菌目； Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＿ Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 粪壳菌纲未确认科； Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＿ Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ：粪壳菌纲未确认目； Ｒｕｓｓｕｌａｃｅａｅ：红菇科；
Ｒｕｓｓｕｌａｌｅｓ：红菇目
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图 ６　 各样地微生物组间差异的 ＬＤＡ 值分布柱状图

Ｆｉｇ．６ Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｖａｒｉｏｕｓ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＬＤＡ ｖａｌｕｅｓ

ＤＢ０—３ ｍ、ＤＢ３—６ｍ、ＤＳ０—３ ｍ 和 ＣＫ 的含义见表 １；ｐ：门 ｐｈｙｌｕｍ；ｇ：属 ｇｅｎｕｓ；ｓ：种 ｓｐｅｃｉｅｓ；Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：放线菌门；Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ：酸杆菌门；

Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ：绿弯菌门；Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ：鞘氨醇单胞菌属；Ａｄｈａｅｒｉｂａｃｔｅｒ：噬纤维菌科未命名属；Ｐｏｎｔｉｂａｃｔｅｒ：拟杆菌科未命名属；ｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ＹＣ＿ＬＫ

＿ＬＫＪ３６： 酸 微 菌 目 未 命 名 种； Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＿ Ａｃｔｉｎｏｍａｒｉｎａｌｅｓ： 放 线 菌 目 未 确 认 属； Ｃｅｓｉｒｉｂａｃｔｅｒ： 圆 杆 菌 科 未 命 名 属； Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＿

Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：α⁃变形菌纲未确认属；ｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ＹＣ－ＺＳＳ－ＬＫＪ１０８：α⁃变形菌纲未命名种；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ：拟杆菌门；Ｇｉｌｌｉｓｉａ：黄杆菌科未命

名属；Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：变形菌门；Ａｌｉｉｆｏｄｉｎｉｂｉｕｓ：拟杆菌门未命名属；Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ：黄杆菌科未命名属；Ｆｏｄｉｎｉｃｕｒｖａｔａ：α⁃变形菌未命名属；

Ｈａｌｏｆｉｌｕｍ：外硫红螺旋菌科未命名属；Ａｉｄｉｎｇｉｍｏｎａｓ＿ｈａｌｏｐｈｉｌａ：盐单胞菌科未命名种；Ｍａｒｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ：γ⁃变形菌纲未命名属；Ａｉｄｉｎｇｉｍｏｎａｓ：盐

单胞菌科未命名属；Ａｍａｕｒｏａｓｃｕｓ：爪甲团囊菌科未命名属；Ａｍａｕｒｏａｓｃｕｓ＿ｋｕｅｈｎｉｉ：爪甲团囊菌科未命名种；Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ：青霉属；Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ：链格

孢属；Ｍｏｎｏｓｐｏｒａｓｃｕｓ：穿皮壳科未命名属； Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ＿ ｃｈｌａｍｙｄｏｓｐｏｒａ：链格孢属； Ｒｕｓｓｕｌａ：红菇属； Ｅｍｅｒｉｃｅｌｌｏｐｓｉｓ ＿ ｐａｌｌｉｄａ：灰白翅孢壳属；

Ｅｍｅｒｉｃｅｌｌｏｐｓｉｓ：翅孢壳属；Ｆｕｎｇｉ：真菌；Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｉｄａｅ：粪壳菌纲未命名种；ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ：粪壳菌纲未确认属；Ｄａｖｉｄｉｅｌｌｏｍｙｃｅｓ：

枝孢霉科未命名属；Ｓｃｅｄｏｓｐｏｒｉｕｍ＿ｐｒｏｌｉｆｉｃａｎｓ：丝孢菌属未命名种；Ｓｃｅｄｏｓｐｏｒｉｕｍ：丝孢菌属

由真菌的分枝图可知，小囊菌科（Ｍｉｃｒｏａｓｃａｃｅａｅ）、小囊菌目（Ｍｉｃｒｏａｓｃａｌｅｓ）、粪壳菌纲未确认目（Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿
Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ）、当前中文未命名科 （ Ｈｙｐｏｃｒｅａｌｅｓ ＿ ｆａｍ ＿ Ｉｎｃｅｒｔａｅ ＿ ｓｅｄｉｓ）、 红菇目 （ Ｒｕｓｓｕｌａｌｅｓ）、 红菇科
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（Ｒｕｓｓｕｌａｃｅａｅ）、伞菌纲（Ａｇａｒｉｃｏｍｙｃｅｔｅｓ）、格孢腔菌科（ Ｐｌｅｏｓｐｏｒａｃｅａｅ）、穿皮壳科（Ｄｉａｔｒｙｐａｃｅａｅ）、炭角菌目

（Ｘｙｌａｒｉａｌｅｓ）、爪甲团囊菌科（Ｏｎｙｇｅｎａｃｅａｅ）、爪甲团囊菌目（Ｏｎｙｇｅｎａｌｅｓ）是 ４ 个处理样地中真菌群落的主导物

种（图 ５）。 它们的组合方式均在 ４ 种处理之间发生了变化（图 ５）。 从数量种类分布上看，在大胡杨树冠下，
小囊菌科在 ＤＢ０—３ ｍ样地起主导作用；伞菌纲在 ＤＢ３—６ ｍ样地起主导作用。 穿皮壳科和炭角菌目在对照样地起

主导作用。 爪甲团囊菌目和爪甲团囊菌科在 ＤＳ０—３ ｍ样地起到主导作用。 从真菌的柱状图可知，通过 ＬＤＡ
ｓｃｏｒｅ 值的大小可判断出各样地起主要作用的菌群对样地影响力大小的差别（图 ６）。 其中，ＤＢ０—３ ｍ样地影响

力最大和最小的分别是粪壳菌纲未命名种（Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｉｄａｅ）和丝孢菌属（Ｓｃｅｄｏｓｐｏｒｉｕｍ）；ＤＢ３—６ ｍ样地影响力

最大和最小的分别是伞菌纲和翅孢壳属（Ｅｍｅｒｉｃｅｌｌｏｐｓｉｓ）。 对照样地（ＣＫ）影响力最大和最小的分别是格孢腔

菌科和穿皮壳科未命名属（Ｍｏｎｏｓｐｏｒａｓｃｕｓ）；ＤＳ０—３ ｍ样地影响力最大和最小的分别是爪甲团囊菌目和青霉属

（Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ）。
２．４　 土壤理化性质对细菌和真菌群落物种分布的影响

土壤理化性质与细菌物种两两之间的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性热图表明，在相对丰度前十的优势纲类群中，土壤

盐分影响的优势类群最多，它可以对 Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｏｘｙｐｈｏｔｏｂａｃｔｅｒｉａ 和酸微菌纲的分布产生显著的负向作用

（Ｐ＜０．０５），而对 Ｒｈｏｄｏｔｈｅｒｍｉａ 和 γ⁃变形菌纲的分布产生显著的正向作用（Ｐ＜０．０５）。 其次，土壤全磷也可分别

对 Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｏｘｙｐｈｏｔｏｂａｃｔｅｒｉａ 和 Ｒｈｏｄｏｔｈｅｒｍｉａ 的分布产生显著的负向和正向作用（Ｐ＜０．０５）。 土壤全氮对

腈基降解菌纲有显著的负向作用（Ｐ＜０．０５）；细根生物量对腈基降解菌纲和拟杆菌纲有显著的负向作用（Ｐ＜
０．０５）；土壤有机质仅对拟杆菌纲有显著的负向作用（Ｐ＜０．０５）。 相反，土壤容重和土壤含水量对排名前 １０ 细

菌的分布未有显著影响（Ｐ＞０．０５）（图 ７）。
类似于细菌，在相对丰度前十的优势真菌纲类群中，土壤盐分影响的优势类群最多，它可以对座囊菌纲、

被孢霉纲和 Ｒｈｉｚｏｐｈｙｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ 的分布产生显著的负向作用（Ｐ＜０．０５），而对伞菌纲产生显著的正向作用（Ｐ＜
０．０５）。 土壤全磷和全氮分别对粪壳菌纲和座囊菌纲的分布有显著的正向和负向作用（Ｐ＜０．０５）。 细根生物

量对银耳纲和粪壳菌纲的分布分别有显著的负向和正向作用（Ｐ＜０．０５）。 土壤有机质对座囊菌纲和被孢霉纲

的分布产生显著的负向作用（Ｐ＜０．０５）。 相反，土壤容重和土壤含水量对排名前 １０ 细菌的分布未有显著影响

（Ｐ＞０．０５） （图 ７）。
细菌群落和土壤理化性质的 ＣＣＡ 分析结果显示，土壤理化性质对细菌群落组成的影响可集合在 ２ 个排

序轴上，它们分别解释了细菌群落在空间分布的 ６６．１１％和 ２１．００％。 其中，第一轴主要代表了土壤有机质、土
壤全磷和盐分；第二轴主要与细根生物量和土壤全氮有关（图 ７）。 从土壤理化性质的箭头长短可知，土壤盐

分和细根生物量对细菌群落在胡杨冠下的分布影响力最大，土壤容重影响最小（图 ７）。 对于真菌群落，土壤

理化性质对群落组成的影响同样可集合在 ２ 个排序轴上，它们分别解释了真菌群落在空间分布的 ４３．５６％和

３３．１０％。 排序的第一轴主要代表了盐分和细根生物量，第二轴主要代表了土壤容重（图 ７）。 从土壤理化性质

的箭头长短可看出，土壤盐分和细根生物量对真菌群落的影响力最大，土壤容重影响最小（图 ７）。

３　 讨论

３．１　 土壤理化性质、微生物群落结构在胡杨树冠内外的差别

本文结果显示，除土壤水分含量与容重外，土壤理化性质在 ４ 个实验处理之间均存在差别。 具体为离大

胡杨主干越近，其与小胡杨冠下土壤的理化性质差别越大；相反，对照样地处和小胡杨树冠下未有显著差别。
这说明，胡杨个体发育会改变其冠下的土壤理化性质。 另外，胡杨“树冠截留”和根系的“肥岛效应”也使得盐

分、有机质、营养物质（氮、磷等）在其冠下富集，使其树冠下的数值高于冠外［２３］。 距离大胡杨主干的距离可

以间接反映胡杨的个体发育阶段，因为胡杨根系优先从距离主干最近位置发育，其后，胡杨根系在空间分布逐

渐从里向外延伸。 因此，在个体发育的过程中，“树冠截留”和根系“肥岛效应”的累积作用应该随主干逐渐向

树冠外围减弱，进而造成盐分、有机质和营养物质等随离主干距离增加不断减小［２４］。 这一点也可以从大小胡
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图 ７　 微生物群落物种分布与土壤理化因子的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析
Ｆｉｇ．７　 Ｓｐｅａｒｍａｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ＳＢＤ：土壤容重 Ｓｏｉｌ ｂｕｌｋ ｄｅｎｓｉｔｙ；ＦＲＴ：细根生物量 Ｆｉｎｅ ｒｏｏｔ ｂｉｏｍａｓｓ；ＳＷＣ：土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ；ＳＯＭ：土壤有机质 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ
ｍａｔｔｅｒ；Ｎ：土壤全氮 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；Ｐ：土壤全磷 Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＳＳ：土壤总盐 Ｓｏｉｌ ｓａｌｉｎｉｔｙ；Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔａｃｉａ：浮霉菌纲；ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿
Ｍｅｌａｉｎａｂａｃｔｅｒｉａ：黑水仙门未确认纲；Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｉａ：螺旋体纲；ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ：绿弯菌门未确认纲；Ｎｅｇａｔｉｖｉｃｕｔｅｓ：厚壁菌纲；Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿
Ｐｅｒｉｂａｃｔｅｒｉａ：异域菌门未命名纲；Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｉａ：装甲菌门未命名纲；Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｉａ：纤维杆菌纲；Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｉａ：嗜酸杆菌纲；Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ：硝化
螺旋菌纲；Ｉｇｎａｖｉｂａｃｔｅｒｉａ：绿菌门未命名纲；Ｃｌｏｓｔｒｉｄｉａ：梭菌纲；Ｐｈｙｃｉｓｐｈａｅｒａｅ：浮霉菌门未命名纲；Ｄｅｈａｌｏｃｏｃｃｏｉｄｉａ：脱卢球菌纲；ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿
Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ：酸杆菌门未确认纲；Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｉ：异常球菌纲；Ｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒｉａ：红杆菌纲；Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａｅ：疣微菌纲；Ｂａｃｉｌｌｉ：芽孢杆菌纲；
ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｂａｃｔｅｒｉａ：细菌未确认纲；Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｅ：厌氧绳菌纲；ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ：芽孢杆菌门未确认纲；Ｌｏｎｇｉｍｉｃｒｏｂｉａ：芽孢杆
菌门未命名纲；Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉａ：绿弯菌门未命名纲；Ａｒｃｈａｅｏｓｐｏｒｏｍｙｃｅｔｅｓ：球囊菌门未命名纲；Ｍａｌａｓｓｅｚｉｏｍｙｃｅｔｅｓ：马拉色菌纲；Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ：
壶菌纲；Ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｉｄｅａ：微孢子虫纲；Ａｐｈｅｌｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ：当前中文未命名纲；Ｍｏｎｏｂｌｅｐｈａｒｉｄｏｍｙｃｅｔｅｓ：单毛菌纲；Ｕｍｂｅｌｏｐｓｉｄｏｍｙｃｅｔｅｓ：伞形霉纲；
Ｍｉｃｒｏｂｏｔｒｙｏｍｙｃｅｔｅｓ：微球黑粉菌纲；Ｏｌｐｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ：油壶菌纲； ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＿Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ：子囊菌门未确认纲；Ｗａｌｌｅｍｉｏｍｙｃｅｔｅｓ：节担菌纲；
Ａｇａｒｉｃｏｓｔｉｌｂｏｍｙｃｅｔｅｓ：伞型束梗孢菌纲；Ｐｕｃｃｉｎｉｏｍｙｃｅｔｅｓ：柄锈菌纲；Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｅｔｅｓ：球囊菌纲；Ｒｏｚｅｌｌｏｍｙｃｏｔｉｎａ＿ｃｌｓ＿Ｉｎｃｅｒｔａｅ＿ｓｅｄｉｓ：当前中文未
命名纲； Ｅｘｏｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ：外担菌纲；Ｋｉｃｋｘｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ：梳霉纲；Ｔｒｉｔｉｒａｃｈｉｏｍｙｃｅｔｅｓ：麦轴梗霉纲；Ｒｈｉｚｏｐｈｌｙｃｔｉｄｏｍｙｃｅｔｅｓ：当前中文未命名纲；
Ｏｒｂｉｌｉｏｍｙｃｅｔｅｓ：圆盘菌纲； Ｃｙｓｔｏｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｅｔｅｓ：囊担菌纲； Ａｒｃｈａｅｏｒｈｉｚｏｍｙｃｅｔｅｓ：子囊菌门未命名纲； Ｓｐｉｚｅｌｌｏｍｙｃｅｔｅｓ：壶菌门未命名纲；
Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｅｔｅｓ：毛霉纲；Ｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｔｅｓ：酵母纲

杨树冠下土壤理化性质的对比中得到验证：小胡杨树冠下的盐分、有机质、营养物质和大胡杨树冠下离主干

３—６ ｍ 位置（ＤＢ３—６ ｍ）的差异较小、与 ０—３ ｍ 位置较大（ＤＢ０—３ ｍ）。
在本文中，土壤水分含量和容重与其他理化性质的变化不同，其在 ＤＢ３—６ ｍ和 ＤＢ０—３ ｍ之间，以及 ＣＫ 和

ＤＳ０—３ ｍ之间未有差别，说明胡杨的个体发育和土壤水分含量、容重之间的关系并不显著。 这可能是水分与营

养代谢过程在群落水平权衡的结果。 具体地，胡杨是干旱荒漠区最典型的深根系植物，在夜间存在明显水分

再分配现象，即：在胡杨树冠下，深根从深层土壤或地下水中吸收水分，随后通过木质部将水分提升至浅层土

壤释放［２５］。 这一过程可能使得离主干越近位置，从深层土壤和地下水获取的水分越多。 离主干越近，意味着

胡杨根系越发达，水分多在白天被胡杨自身利用。 与之相反，离主干越远位置，水分再分配提升水分量较少，
但胡杨根系并不像较近位置发达，水分消耗较低［２６］。 在这两种过程的权衡之下，土壤水分在大胡杨树冠下不

同采样位置的变化不大。 大小胡杨的差别亦同。 小胡杨水分再分配能力较小，但其水分消耗少，两者权衡结

果同样会引起其和对照样地之间的水分含量差别不大。 对土壤容重，其可能是凋落物分解与营养吸收利用两

者权衡的结果。 离主干较近位置，存在大量的胡杨凋落物，其分解以后被胡杨发达的根系大量吸收，但在主干
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较远位置，凋落物数量较少，但胡杨根系稀疏［２７］。 两者权衡结果可能使得容重在不同采样位置的变化不大。
土壤微生物群落结构在空间变化受土壤理化性质、植物根系分泌物和凋落物等的影响［２８］。 随着个体发

育阶段进行，树冠下凋落物和根系分泌物逐年积累，使得土壤理化性质在离主干距离不同位置迥异［２９］。 微生

物的生长活性通常受到土壤理化性质的限制，在土壤理化性质不同的区域微生物群落组成也不同［３０］。 本文

中，大胡杨树冠下不同距离的样地中细菌的丰富度与多样性比真菌的要高，这主要与细菌种类多、分布广这一

特性有关［２１］。 小胡杨样地的多样性和丰富度在细菌与真菌中相对其他样地均是最高。 原因可能小胡杨处于

生长发育时期，与土壤之间的循环与交流频繁，改变了一些土壤的性质指标更适宜微生物的生存［３１］。 同时，
微生物的多样性也会影响小胡杨的生长［３２］。

其次，在纲水平上，相对丰度 ＴＯＰ１０ 细菌和真菌分布均在大胡杨树冠下 ＤＢ０—３ ｍ和 ＤＢ３—６ ｍ、对照、以及小

胡杨树冠下 ＤＳ０—３ ｍ明显不同。 同样，树冠下在各采样位置的群落中起主要作用的菌群也明显不同。 对细菌，
在大胡杨树冠下 ＤＢ０—３ ｍ处，Ｒｈｏｄｏｔｈｅｒｍｉａ 和 γ⁃变形菌纲数量分布上为优势菌群，相反，小胡杨树冠下 ＤＳ０—３ ｍ

处，拟杆菌纲数量分布上为优势菌群。 通常认为，γ⁃变形菌纲是变形菌门最大的亚群，也是盐碱土壤中的优势

类群，很多拟杆菌纲的细菌生活在人或者动物的肠道内，是肠道内的常在菌，但有些时候也会成为病原菌［３３］。
此外，本文结果中，我们发现，变形菌门、拟杆菌门、放线菌门、酸微菌门为胡杨树冠下土壤中主要的类群。 变

形菌门主要是大胡杨树冠下 ＤＢ０—３ ｍ的优势种，在 ＤＢ３—６ ｍ和对照的优势种分别是拟杆菌门和放线菌门。 以及

在小胡杨树冠下 ＤＳ０—３ ｍ处，酸微菌门为优势菌群。 按照不同环境和营养需求将细菌分为富营养型细菌和寡

营养型细菌之后发现，变形菌门的绝大多数和拟杆菌门属于富营养型细菌［３４］，它们在营养状况良好采样位置

的细菌群落中占优势。 相反，酸微菌门和放线菌门属于寡营养型［３４］，其在营养贫瘠的土壤中更占优势。 这一

点和前人的研究较为类似，细菌在空间上分布主要由养分所驱动［３５］。 本文中，营养物质在大胡杨树冠下随离

主干距离增加不断减小，可能是细菌群类在空间变化的主要原因。
真菌方面，粪壳菌纲为大小胡杨树冠下距离树干 ０—３ ｍ 范围内的优势菌群。 相反，座囊菌纲为大胡杨树

冠下 ＤＢ３—６ ｍ和对照样地的优势菌。 通常认为，粪壳菌纲是作为真菌重要的二级代谢的生产者在生态系统中

起着重要的作用。 座囊菌纲是真菌中具有重要经济价值的一类真菌，但包括了许多重要的植物病原真菌。 另

外，本文结果中，我们发现，粪壳菌纲、伞菌纲、格孢腔菌科、爪甲团囊菌目为胡杨树冠下土壤中起主要作用的

菌群。 除伞菌纲从属担子菌门外，其余三个从属子囊菌门。 他们均属于更依赖木质组分腐化来获取碳源并拓

展生存空间、或者通过形成外生菌根与植物共栖的菌群［３６］。 在胡杨树冠下，离主干距离越近，凋落物产生的

木质越多、根系越发达，越符合它们生存条件，使其相对丰度越高。 小胡杨树冠下距离树干 ０—３ ｍ 内和对照

样地的真菌与细菌分布较类似，其和大胡杨树冠下 ＤＢ０—３ ｍ、ＤＢ３—６ ｍ的差别较大。 这一结果同土壤理化性质的

分布趋势一致，也可以从侧面说明，微生物的生长活性主要受到土壤理化性质的限制。 此外，这一结果也可以

通过微生物群落在空间的排序结果进行佐证。 ＣＣＡ 结果显示，细菌和真菌群落中，小胡杨树冠下土壤细菌真

菌群落（ＤＳ０—３ ｍ）与对照样地（ＣＫ）距离最近，与大胡杨树冠下 ＤＢ０—３ ｍ相距甚远，表明小胡杨树冠下距离树干

０—３ ｍ 内的细菌与真菌群落的组成和对照较为相似，相反与大胡杨树冠下距离树干 ０—３ ｍ 范围内土壤微生

物的组成差异较大（图 ４）。 微生物群落组成在 ４ 个实验处理之间也存在差别。 对细菌群落，变形菌门及其从

属菌、拟杆菌门及其从属菌、放线门及其从属菌、酸杆菌门及其从属菌分别是大胡杨树冠下 ＤＢ０—３ ｍ、ＤＢ３—６ ｍ、
对照样地和小胡杨树冠下 ＤＳ０—３ ｍ土壤细菌群落的主导细菌。 造成这样分布的原因可能是土壤理化环境的差

异和细菌自身对养分的需求［３６］。 真菌群落，小囊菌科、伞菌纲、穿皮壳科和炭角菌目、爪甲团囊菌目和爪甲团

囊菌科分别为大胡杨树冠下 ＤＢ０—３ ｍ、ＤＢ３—６ ｍ、对照样地和小胡杨树冠下 ＤＳ０—３ ｍ土壤中真菌群落的主导菌。
真菌主要负责植物凋落物及其他物质的分解，其群落的分布会随着土壤理化性质的变化而发生改变［３７］。
３．２　 胡杨树冠下土壤理化性质与微生物群落结构之间的关系

Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关分析的热图和 ＣＣＡ 分析显示，土壤盐分是影响胡杨树冠下土壤真菌和细菌优势类群分布

的最大因子。 作为干旱荒漠地区的最主要限制因子之一，盐分不仅可以直接抑制微生物的活性，还能通过改
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变土壤肥力影响微生物群落的生长环境［３８］。 这一点在 Ｓａｒｄｉｎｈａ 等［３９］ 人研究结果中也有所证明。 盐分是影

响土壤中表征真菌数量的指标，在不同种类盐碱地区且盐渍化程度也不相同的条件下土壤微生物物种种类与

数量比例大小不同［４０］。 除了盐分外，本文结果显示，细根生物量也对微生物群落组成和空间分布产生影响。
这是因为，细根的生长能有效促进植物与土壤之间的养分交流，而且细根分解和营养分泌也是森林生态系统

土壤碳和养分的主要输入途径［４１］另外，细根存在又能影响土壤结构与土壤水文过程［４２］。 这些均使得细根生

物量通过影响土壤养分的组成配比和结构，从而达到影响土壤中微生物群落的数量及组成的结果［４３］。 这一

点也可以通过全氮、全磷、土壤有机质与微生物群落组成与分布之间的相互关系进行佐证。 在本文中，全氮、
全磷、土壤有机质与 Ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｏｘｙｐｈｏｔｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｒｈｏｄｏｔｈｅｒｍｉａ、腈基降解菌纲、拟杆菌纲、粪壳菌纲、座囊菌

纲和被孢霉纲的分布存在显著作用。
此外，图 １ 中显示胡杨树冠下少有植物生长，一方面可能是，胡杨细根在大胡杨冠下 ０—３ ｍ 处分布最为

密集使得细根生物量远远大于其他更远的距离上的数值，同时，因为干旱区土壤资源有效性较低，细根往往表

现出较强的可塑性，通过改变自身形态及养分吸收策略，提高对养分的竞争优势［４２］。 从而影响了其他树冠下

植物根系的生长。 另一方面本文推测，微生物群落组成和结构的变化可能是胡杨树冠下草本植物稀疏的另一

个原因。 根据 Ｊａｎｚｅｎ⁃Ｃｏｎｎｅｌｌ 假说，随群落建群种个体发育，寄生在该建群种身上的有害微生物日益增加，最
终使得该建群种树冠下少有同种幼苗存在。 在此过程中寄生微生物并不会对其他物种产生毒害作用，由此维

持了森林物种多样性［４４］。 胡杨树冠下少植物存在。 这一现象与 Ｊａｎｚｅｎ⁃Ｃｏｎｎｅｌｌ 假说有部分相似之处，但亦有

所不同。 相同之处在于建群种寄生微生物对树冠下物种的毒害作用，不同之处为 Ｊａｎｚｅｎ⁃Ｃｏｎｎｅｌｌ 假说认为随

个体发育日益增加的寄生微生物并不会其他物种有毒害作用。 通过分析胡杨树冠下真菌和细菌群落的组成

发现，格孢腔菌科等真菌的数量在大胡杨树冠下离主干较近数值较高，但在小胡杨树冠下数值较低。 这些菌

群多属于病原菌，多寄生在木本植物体内，后随个体发育不断增加［４５］。 它会使植物患叶枯病等疾病，引起植

物死亡［４５］。 除此之外，林冠下小囊菌科、小囊菌目、红菇目、红菇科、伞菌纲、穿皮壳科、炭角菌目、爪甲团囊菌

科和爪甲团囊菌目的数量均在距离主干较近位置较高。 根据已有研究，小囊菌科和穿皮壳科也可能会影响植

物的萌发、并引起疾病甚至可能造成植物死亡［４６］。 这可能也说明微生物对植物的负反馈造成了胡杨树冠下

的植物稀疏的现象。 这一点亦可能是 Ｊａｎｚｅｎ⁃Ｃｏｎｎｅｌｌ 假说的扩展，在极端环境条件下，微生物食物来源有限，
它们对寄主的选择并不像热带雨林、亚热带常绿阔叶林中表现出选择专一性，反而进化出广布的特点。 正如

生态位理论所述，资源充分条件下，种间竞争使得物种食物选择趋向于专一，与之相反，资源有限条件下，物种

大多进化出广布的食物选择［４７］。 但在本文中，并未检验树冠下优势微生物与胡杨、以及对其他伴生植物的毒

害作用，它们之间的关系是否符合上述推测。 此外，胡杨树冠下盐分含量较高也可能是伴生植物稀疏的一个

重要方面。 这是因为过高盐分容易抑制种子萌发和易造成幼苗失水死亡［４８］。 同样，胡杨凋落物浸提液和根

系分泌液也可能是造成树冠下植物稀疏的一个原因。 胡杨凋落物的浸提液和根系分泌物中的萜类可对种子

萌发和幼苗生长均具有抑制作用［４９］。 在本文中，均未对盐分、胡杨凋落物浸提液和根系分泌液与种子萌发、
幼苗存活的过程进行检验。 因此，完全揭示胡杨树冠下少有植物生长的原理，还需在未来开展大量科研工作。

４　 结论

本文结果表明，随着离大胡杨主干距离的增加，细根生物量、土壤盐分、全氮和全磷呈递减趋势，而且，小
胡杨树冠下土壤的上述几个指标与大胡杨冠下距离树干较近位置差别最大，与对照样地的差别最小。 以上均

说明，胡杨个体发育会改变其冠下的理化性质。 本文结果显示，细菌和真菌数量组成比例明显在 ４ 个实验处

理之间不同；另外，各采样位置在群落中起主要作用的菌群也明显不同。 这说明微生物的生长活性也受到胡

杨个体发育的影响。 典范对应分析与 Ｓｐｅａｒｍａｎ 分析的结果可知，胡杨树冠内外细菌和真菌群落的物种组成

和群落结构主要与土壤盐分和细根生物量有关。 综合可知，微生物群落的组成和分布在离胡杨主干不同位置

存在差异，它可能是植物和土壤之间的物质交换、营养流动及微生物对环境的适应性产生的后果。 同时，从结
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果推测，由于离胡杨树冠下距离越近细根分布越密集，导致胡杨细根可能侵占了其他植物根系的生长空间。
以及微生物群落组成和分布的变化，可能对胡杨树冠下植物存活和种子萌发产生负反馈，造成胡杨树冠下少

有植物生长。 但这一推测目前数据支撑有限，在未来需要开展大量工作进一步佐证。 本文首次阐述胡杨树冠

下土壤理化性质与土壤微生物组成之间的关系，以及胡杨树冠下伴生植物稀少这种现象的潜在影响机制。 本

文结果对于揭示胡杨树冠下的土壤与微生物间关系，探索干旱荒漠区群落的维持过程提供理论依据。
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