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半干旱区沙地蒿类植被建成对土壤细菌的影响
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摘要：半干旱区沙地土壤发育早期依赖固沙植被建成，油蒿和差巴嘎蒿作为我国北方半干旱区沙地半灌木植物群落的主要先锋

种和建群种，研究其建成对土壤细菌群落变化的影响对沙质草原生态系统稳定性有重要意义。 因此，围绕两个典型的半干旱区

（科尔沁沙地和毛乌素沙地），通过高通量测序的方法探讨了蒿类群落生长前后两个阶段（流动沙丘和藓类结皮）的土壤细菌多

样性和群落组成变化规律，结果表明：（１）植被建成前后，土壤总碳、总氮、全磷、电导率和含水率均有显著差异，而 ｐＨ 值在不同

阶段变化不显著；（２）植被建成前后，土壤细菌多样性变化不显著，但是细菌群落组成在不同阶段具有较大差异。 在门类水平

上，厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、拟杆菌（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和放线菌（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）均是两个阶段的优势菌，
但随着蒿类植被建成和土壤养分的积累，厚壁菌门的相对丰度降低，变形菌门和放线菌门的相对丰度增加；（３）两个阶段，不同

深度土壤理化性质和优势菌的相对丰度均存在变化；（４）两种典型沙地土壤理化特性和细菌群落在植被建成前后的变化规律

存在共性。 通过空间代替时间序列的方法，阐明了土壤细菌群落随着半干旱沙地同类型植被建成的变化模式，可为总结半干旱

区植被恢复与成土过程的关系提供参考和思路。
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半干旱区作为全球生态系统最脆弱的区域，退化土壤修复和环境问题解决是治理半干旱区生态系统所面

临的最大挑战。 研究表明，植被建成是半干旱区沙地生态恢复的有效方法之一，能够有效的提高土壤活性和

植被多样性［１⁃３］，并且植被生长作为沙地恢复的主要驱动力，其凋落物和根系分泌物的输入，不仅可以为微生

物提供营养，而且通过土壤细菌的有效分解，可以显著促进土壤碳循环和氮循环［４⁃６］，并由此形成了地上与地

下相互依存的可持续系统［７］。 目前关于此类系统在草地、森林和裸荒地等生态系统中的相互关系得到了较

多关注和研究［２， ８］，研究表明，随着植被恢复的进行，不同地区土壤微生物随着植物多样性的变化而变

化［３，８⁃９］。 然而，对于单一优势植物物种建成前后对土壤细菌多样性和群落组成变化影响的系统研究寥寥无

几［１０］。 因此，本研究选取了半干旱区沙地单一优势物种油蒿 （ Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｏｒｄｏｓｉｃａ） 和差巴嘎蒿 （ Ａｒｔｅｍｉｓｉａ
ｈａｌｏｄｅｎｄｒｏｎ）植被，它们作为半干旱沙区优良的固沙半灌木，也是我国北方部分沙地半灌木植被群落的主要建

群种，而且蒿类作为固沙先锋植物，存在于从沙丘到藓藻类土壤结皮发育的完整过程中，在沙地的固定、沙区

生态系统的恢复与重建、生物多样性的保护等方面具有重要作用，常作为荒漠群落恢复演替阶段的关键指示

物种［１１］。 此外，单一优势种油蒿和差巴嘎蒿是分布于半干旱区的两个姊妹种，生境差异很小［１２］。 因此通过

研究其植被建成前后对土壤细菌的影响，对于揭示地下与地上系统的相互影响机制，深入理解植物与微生物

之间的协同关系具有重要意义［１３］。 然而之前对沙地生态系统中油蒿和差巴嘎蒿的研究，主要集中于蒿属植

物的固沙作用、种子萌发、水分胁迫及叶片浸提液对其他植物种子的影响等［１４⁃１７］，而蒿类植被建成对土壤细

菌影响的相关报道较少。
本研究利用空间代替时间序列的研究方法［１８］，选取了半干旱区不同地理位置的两种沙地（科尔沁沙地和

毛乌素沙地）和植被建成前后的两种土壤类型，包括：流动沙丘（无植被生长）和藓类结皮（植被建成后期，土
壤发育成熟阶段），旨在系统地解决油蒿和差巴嘎蒿植被建成前后土壤细菌多样性和群落组成的变化规律，
揭示半干旱区单一优势植被的生长对土壤细菌的影响，为进一步研究半干旱区植被建成过程与土壤微生物的

相互影响机制提供科学依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

　 　 研究地点分别选取了内蒙古东部科尔沁沙地（宝古图旅游沙漠，４３°１１′ Ｎ，１２０°３８′ Ｅ）和西部毛乌素沙地
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（乌审旗沙漠，３８°２７′ Ｎ，１０８°４２′ Ｅ）的部分区域，所选区域仅生长差巴嘎蒿或油蒿。 依照油蒿和差巴嘎蒿群落

建成下的土壤发育初期和后期进行取样，两采样地的地理特征［１９⁃２０］比较如表 １ 所示。
１．２　 样地选择与采样方法

研究所需土壤样品采集时间为 ２０１７ 年 ６ 月，分别于乌审旗沙漠（３８°２７′ Ｎ，１０８°４２′ Ｅ）和宝古图旅游沙漠

（４３°１１′ Ｎ，１２０°３８′ Ｅ）中生长油蒿和差巴嘎蒿的区域取样。 根据空间代替时间的方法，以蒿类植被建成的两

种阶段来代替建成时间的差异，分别采集了土壤发育初期和成熟期两个阶段的样品，即蒿类植被建成前期的

流动沙丘（Ｓ１）（无植被覆盖）土壤样品和建成后期的藓类结皮（Ｓ２）（两沙地中半灌木油蒿和差巴嘎蒿均生长

旺盛，株高约 ８０ ｃｍ，株距约 １００ ｃｍ；叶羽状细裂，小裂片呈线状或丝状，为绿色；地表由枯落叶等物形成一层

黑色的结皮）土壤样品［２１⁃２２］，这样设计实验，一方面能够研究蒿类植被群落建成对不同发育程度土壤的影响，
另一方面也能调查蒿类植被恢复对不同沙地土壤的影响有无共性。

在取样时，在每个研究区地势相对较为平坦的地方先设置 ３ 个 ２０ ｍ × ２０ ｍ 的纯蒿类生长的样地，在每

个样地中针对所需两种土壤类型，分别再选择 ２０ ｃｍ × ２０ ｃｍ 的样方，从样方中利用土钻采集土壤样品（每个

样品 ３ 个重复）。 对于两沙地中流动沙丘取样时，分别采集沙地迎风坡深度为 ０—１０ ｃｍ 的土壤样品，其中

０—２ ｃｍ 记为上层土样，２—１０ ｃｍ 记为下层土样；对于两沙地发育成熟阶段土壤，由于均有结皮的存在，我们

分三层取样，总深度依然为 ０—１０ ｃｍ，其中 ０—１ ｃｍ 记为结皮层土样，１—３ ｃｍ 记为中层土样，３—１０ ｃｍ 记为

下层土样。 最后两沙地共获得 ３０ 个土壤样品，将所取得土壤样品装入自封袋中，并立即放入干冰保存，最后

以快递的形式立即送回实验室，一部分风干保存，用于测定土壤理化性质，另一部分置于－８０℃的冰箱中保

存，用于后续细菌测序分析。

表 １　 科尔沁沙地与毛乌素沙地地理特征比较

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｆｅａｔｕｒｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｈｏｒｑｉｎ Ｓａｎｄｙ Ｌａｎｄ ａｎｄ Ｍｕ Ｕｓ Ｓａｎｄｙ Ｌａｎｄ

沙地
Ｓａｎｄｙ ｌａｎｄ

海拨
Ａｌｔｉｔｕｄｅ ／ ｍ

年降水量
Ａｎｎｕａｌ
ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

年蒸发量
Ａｎｎｕａｌ

ｅｖａｐｏｒａｔｉｏｎ ／ ｍｍ

年均温
Ａｎｎｕａｌ ｍｅａｎ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ／ ℃

植被类型
Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅ

土壤类型
Ｓｏｉｌ ｔｙｐｅ

科尔沁沙地
Ｈｏｒｑｉｎ ｓａｎｄｙ ｌａｎｄ １２００—１５００ 年降水量 ３５０—５００ｍｍ，

其中 ７０％集中于夏季
１５００—２５００ ３—７ 差巴嘎蒿

栗钙土、黑钙土和
栗褐土为主

毛乌素沙地
Ｍｕ Ｕｓ ｓａｎｄｙ ｌａｎｄ １０００—１６００

年降水量 ２５０—４４０ｍｍ，
集中于 ７—９ 月，占全年
降水 ６０％—７５％

２５００—４０００ ６．０—８．５ 油蒿
棕钙土和灰钙土
为主

１．３　 实验方法

１．３．１　 土壤理化性质测定

在测定土壤理化性质的过程中，将采集的样品自然分干后，磨碎后过 ２０ 目的筛后保存，用于含水率

（Ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｃｏｎｔｅｎｔ，％）、ｐＨ 值（土∶水＝ １∶２．５）、总碳（ＴＣ， ｇ ／ ｋｇ）、总氮（ＴＮ， ｇ ／ ｋｇ）、全磷（ＴＰ， ｇ ／ ｋｇ）和电导率

（Ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ，土∶水＝ １∶５， ｕｓ ／ ｍ）的测定。 采用 １∶５（ｗ ∶ｖ 重量∶体积）的水溶液测定电导率；用 ｐＨ 计测 １∶２．５
的水溶液记为 ｐＨ 值；总氮采用凯氏定氮仪（ＫＤＹ⁃９８３０）进行测定；采用 Ｃ ／ Ｎ 分析仪（ＬＥＣＯ Ｔｒｕｓｐｅｃ， ＭＩ，
ＵＳＡ）测定土壤总碳。
１．３．２　 土壤微生物多样性测定

采用 ＯＭＥＧＡ Ｓｏｉｌ ＤＮＡ ｋｉｔ （２００） ［２３］ 的方法从 ０．５ｇ 土壤样品中提取 ＤＮＡ，用 １％ 琼脂糖凝胶电泳和

ＮａｎｏＤｒｏｐ 微量核酸蛋白浓度测定仪检测土壤样品 ＤＮＡ 纯度和浓度，质检结果符合分析要求，随后送往上海

欧易生物医学科技有限公司进行细菌 １６ｓ ｒＲＮＡ 测序分析。 由 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉｓｅｑ［２４］平台测序所得数据，其中测序

区域为 Ｖ３ – Ｖ４；引物序列分别为：前端引物： ３４３Ｆ ⁃ ５′⁃ ＴＡＣＧＧＲＡＧＧＣＡＧＣＡＧ ⁃３′；后端引物： ７９８Ｒ ⁃ ５′⁃
ＡＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣＴ⁃３′。 在微生物多样性测序分析中，原始双端测序数据首先需要进行去杂（去杂步骤可以

进一步提高拼接率，去掉 ３′ 端或 ５′ 端一些模糊碱基或者低质量碱基）并拼接，随后对拼接后的 ｐａｉｒｅｄ ｅｎｄ 数

５８７５　 １６ 期 　 　 　 孙沛沛　 等：半干旱区沙地蒿类植被建成对土壤细菌的影响 　
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据进行进一步去杂，进一步去除低质量的碱基序列以及模糊碱基序列，将获取的序列定义为 ｃｌｅａｎ ｔａｇｓ，之后

需要对 ｃｌｅａｎ ｔａｇｓ 进行去嵌合体序列处理，最终得到较优质的序列即 ｖａｌｉｄ ｔａｇｓ，并进行后续分析。
１．３．３　 统计和生物信息学分析

对获得的 ｖａｌｉｄ ｔａｇｓ 数据首先进行分类 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔ［２５］（ＯＴＵ），即对所有的优质序列使用

ＶＳＥＡＲＣＨ （ｖ２．４．２） ［２６］软件以 ９７％ 相似度进行 ＯＴＵ 划分。 随后从 ＯＴＵ 中挑选丰度最大的序列作为代表序

列。 与 Ｓｉｌｖａ 数据库 （ｖ１２３） ［２７］进行比对后最终得到系统发育树和 ＯＴＵ 分类表格。 最终执行之后的 ａｌｐｈａ 和

ｂｅｔａ 多样性分析。 在 ａｌｐｈａ 多样性分析时，可通过 ６ 种指标（Ｏｂｓｅｒｖｅｄ Ｓｐｅｃｉｅｓ 稀释曲线、Ｃｈａｏ［２８］指数、Ｓｈａｎｎｏｎ
Ｗｉｅｎｅｒ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ［２９］指数、Ｇｏｏｄ′ｓ Ｃｏｖｅｒａｇｅ［３０］指数、进化距离指数［３１］ ）来分析生境内的样本多样性。 使用

蒙特卡罗排列（９９９ 次重复）的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关分析和冗余分析（ＲＤＡ）来测试土壤性质与细菌群落之间的关系；
该研究中的土壤理化性质和细菌群落数据统计分析运用软件 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２２［３２］（ＳＰＳＳ Ｉｎｃ， Ｃｈｉｃａｇｏ，
ＵＳＡ）进行，采用单因素方差分析（ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）和 ＬＳＤ 比较土壤发育不同阶段和不同深度土壤性质和微

生物多样性的差异性，显著性水平设定为 α ＝ ０．０５，用 Ｏｒｉｇｉｎ Ｐｒｏ ７．５ 作图。 运用 Ｒ 软件 ３．５．２ 版本［３３］ 中的

ｖｅｇａｎ 包（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｒ⁃ｐｒｏｊｅｃｔ．ｏｒｇ ／ ）进行相关性和 ＲＤＡ 分析。

２　 结果分析

２．１　 土壤理化性质

随油蒿和差巴嘎蒿群落建成前后沙地土壤部分理化性质的测定结果如表 ２ 所示，结果表明，土壤中总氮、
总碳和全磷在土壤发育成熟阶段 Ｓ２ 的含量显著大于发育早期阶段 Ｓ１ 的含量；电导率也随着土壤发育而逐渐

增大；含水率在植被建成后期稍高于前期；而 ｐＨ 值在不同阶段中没有明显差异。 在不同深度上，Ｓ１ 时期，两
种沙地土壤中总氮表现为随着深度的增加，含量逐渐增加； Ｓ２ 时期，随着深度的增加，含量表现为：中层 ＞ 下

层 ＞ 结皮层；总碳、全磷和电导率在不同深度上的含量表现与前者稍有差异，具体表现为 Ｓ１ 时期，它们的含

量均随着深度的增加而降低，Ｓ２ 时期，含量变化与总氮在 Ｓ２ 期的变化相同；ｐＨ 值在整个演替过程中，与总氮

在 Ｓ２ 期的变化相同；ｐＨ 值在整个演替过程中，随着深度的变化不显著；含水率在植被建成前后表现出相同的

规律，均随着深度的增加，含水率上升。

表 ２　 植被建成前后土壤的理化性质

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｇｅｓ ｏｆ ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｂｕｉｌｔ

阶段类型
Ｓｔａｇｅ ｔｙｐｅｓ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅ
ｎｕｍｂｅｒｓ

总碳
Ｔｏｔａｌ

ｃａｒｂｏｎ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

总氮
Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

全磷
Ｔｏｔａｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

ｐＨ

电导率
Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ

ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ ／
（μＳ ／ ｍ）

含水率
Ｍｏｉｓｔｕｒｅ
ｃｏｎｔｅｎｔ ／ ％

流动沙丘 ＢＧＴ１．ｕ１．ｓ ０．０９ｃ ０．２７ｃ ０．０７ｃ ７．５３ａ ２６．０ｃ １．４４ｃ

Ｍｏｂｉｌｅ ｄｕｎｅｓ ＢＧＴ１．ｕ１．ｂ ０．１５ｂｃ ０．２３ｃ ０．０６ｃ ７．４５ａ ２２．１ｃ １．８２ｂｃ

ＷＳＱ１．ｕ１．ｓ ０．０７ｃ ０．５１ｃ ０．２２ｂｃ ８．４２ａ ９０．０ｂ １．９８ｂｃ

ＷＳＱ１．ｕ１．ｂ ０．１０ｂｃ ０．３８ｃ ０．０７ｃ ８．４３ａ ５４．０ｂｃ ２．２３ｂ

藓类结皮 ＢＧＴ２．ｕ２．ｓ ０．１６ｂ １．０１ｂｃ ０．３３ｂ ７．７０ａ １１０．１ａｂ １．７７ｂｃ

Ｍｏｓｓ ｃｒｕｓｔｓ ＢＧＴ２．ｕ２．ｍ ０．５１ａｂ ２．９２ｂ ０．１８ｂｃ ７．７１ａ ９８．９ａｂ ２．２４ｂ

ＢＧＴ２．ｕ２．ｂ ０．２６ｂ １．７３ｂｃ ０．１０ｃ ７．１６ａｂ ９４．１ａｂ ２．４４ｂ

ＷＳＱ２．ｕ２．ｓ ０．１８ｂ １．５２ｂｃ ０．９６ａ ７．８２ａ ２０８．３ａ １．９８ｂｃ

ＷＳＱ２．ｕ２．ｍ １．１２ａ １２．５４ａ ０．８４ａｂ ７．９７ａ ２０４．３ａ ３．６４ａｂ

ＷＳＱ２．ｕ２．ｂ ０．７９ａｂ ７．７９ａｂ ０．６３ａｂ ８．１８ａ １０１．７ａｂ ４．７７ａ

　 　 （１）表中样品编号一栏中，“ＢＧＴ”代表宝古图旅游沙漠区域样品，“ＷＳＱ”代表乌审旗沙漠区域样品；字母后面数字代表样本两个不同阶段，

“１”代表流动沙丘类型，“２”代表藓类结皮类型；（２） “ｓ， ｍ， ｂ”代表不同的采样深度，依次为“上层，中层，下层”；（３）表中“ｕ１，ｕ２”分别表示同一

地区的不同阶段的样品；（４） 采用单因素方差分析（ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）和 ＬＳＤ 检验，不同数据后的字母表示土壤中各单项变量之间存在显著差异

（Ｐ＜ ０．０５）
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２．２　 土壤细菌群落随植被建成前后的变化

土壤细菌 １６ｓ ｒＲＮＡ 测序数据经质控和去嵌合体后，得到 ｖａｌｉｄ ｔａｇｓ （最终用于分析） 数据量分布在

１２５３５—４８３８５ 之间，各样本 ＯＴＵ 个数分布在 ９７５—３４６８ 之间。 对不同样本的 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｉｅｎｅｒ 指数利用

ＡＮＯＶＡ 单因素方差分析，结果表明，油蒿和差巴嘎蒿群落植被建成对土壤细菌 ａｌｐｈａ 多样性的总体影响不显

著（图 １），但蒿类建成对土壤细菌群落结构的影响显著，细菌群落相对丰度在门类水平上的变化如图 ２ 所示。
所有土壤样品中优势种群分别是：厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、拟杆菌（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和
放线菌（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）。 另外，两沙地中不同阶段优势菌的相对丰度变化具有差异性，如拟杆菌在成熟期土

壤中的相对丰度高于植被建成前流动沙丘中的相对丰度（图 ２）。 从不同阶段来看，在 Ｓ１ 期，厚壁菌门、拟杆

菌和变形菌门的相对丰度随着采样深度增加，在两种沙地土壤中均呈下降趋势，而放线菌相对丰度随着采样

深度的增加，在两沙地土壤中变化不显著（图 ３）。 在 Ｓ２ 期，在不同沙地中，土壤中厚壁菌门相对丰度随着采

样深度的增加而增加；拟杆菌的相对丰度在宝古图（ＢＧＴ）沙漠土壤中表现为随着深度的增加，先降低后增加，
而在乌审旗（ＷＳＱ）沙漠土壤中，其相对丰度则随着深度的增加而增加。 变形菌门的相对丰度随着采样深度

的增加，在两沙地中具有相同的变化规律，均随着深度的增加而降低；放线菌的相对丰度在宝古图沙漠土壤

中，中间层的相对丰度最高，而在乌审旗沙漠土壤中，随着深度的增加，相对丰度依次减少（图 ４）。 由以上结

果证明，油蒿和差巴嘎蒿群落作为荒漠恢复的先锋种，其恢复建成对土壤细菌的群落组成具有显著影响。

图 １　 土壤细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数在不同阶段的变化

Ｆｉｇ．１　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔａｇｅｓ

样品编号一栏中，“ＢＧＴ”代表宝古图旅游沙漠区域样品，“ＷＳＱ”代表乌审旗沙漠区域样品；字母后面数字代表样本两个不同阶段，“１”代表

流动沙丘类型，“２”代表藓类结皮类型；（２） “ｓ， ｍ， ｂ”代表不同的采样深度，依次为“上层，中层，下层”；（３）表中“ｕ１，ｕ２”分别表示同一地

区的不同阶段的样品

２．３　 土壤理化性质与细菌群落之间的关系

通过冗余分析，考察环境变量（优势菌门类群）和土壤理化性质（总碳（ＴＣ）、总氮（ＴＮ）、全磷（ＴＰ）、电导

率（ＥＣ）含水率（ＭＣ）和 ｐＨ）之间的关系（图 ５）。 可以看出，大部分优势菌群与土壤理化性质间存在显著相关

性。 具体来说，拟杆菌（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）与土壤理化性质存在显著正相关性，变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、酸杆菌门

（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）和放线菌（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）的组成变化主要受电导率的影响，并
在两沙地土壤结皮样品中盐类含量最高。 另外，全磷、总碳、ｐＨ、和总氮是影响细菌丰度变化的主要土壤因子。
这些结果表明，土壤性质与细菌群落组成存在较强的相关性，并且土壤理化性质驱动着细菌群落的组成。
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图 ２　 门类（ｐｈｙｌｕｍ）水平下土壤细菌群落结构组成

Ｆｉｇ．２　 Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｐｈｙｌｕｍ

图 ３　 两沙地 Ｓ１ 阶段土壤中优势细菌

Ｆｉｇ．３　 Ｓｏｉｌ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ Ｓ１ ｓｔａｇｅ ｉｎ ｔｗｏ ｓａｎｄｙ ｌａｎｄｓ

３　 讨论

３．１　 土壤性质与细菌随蒿类植被建成前后的变化

通过研究发现，油蒿和差巴嘎蒿群落恢复显著提高

了土壤养分（表 ２），尤其是提高了总碳、总氮的含量和

电导率值，并且在不同的沙地中变化规律基本一致。 另

外，ｐＨ 值在植被阶段中，变化不显著，这也与之前研究

不同年代土壤恢复下的 ｐＨ 值变化结果相同［３４⁃３５］，由此

表明单一优势种蒿类植被群落建成不改变土壤酸碱度。
而从采样深度来看，不同阶段下垂直分布上具有差异

性，出现这一结果可能的原因为：在蒿类植被建成前后，
土壤表层植被覆盖率差异显著，在流动沙丘土壤中，由
于土壤表面无植被覆盖，所以表层土壤很容易被风带

走，不利于土壤养分的累积，随着深度的增加，土壤养分

在不同沙地中均有提高。 而发育成熟的藓类结皮土壤

中，在越靠近地表的土壤中，由于细菌对油蒿和差巴嘎蒿植被凋落物的分解作用，使得土壤养分显著提高，并
且植被能够有效的抵御风沙的侵蚀，故利于土壤养分的沉积，进一步说明油蒿群落不仅能防风治沙，也能促进

土壤发育［１２］。
从 １６ｓ ｒＲＮＡ 测序数据来看，随着蒿类植被建成，不同阶段下细菌多样性没有显著差异（图 １），这与之前

的研究不一致［３， ３６］，前期对废弃土壤演替发育过程的研究表明，其细菌群落 ａｌｐｈａ 多样性指数随着时间序列

逐渐增大。 相反，关于保护区草地、森林和稻田土壤次生演替的细菌 ａｌｐｈａ 多样性没有发生变化［１， ３７⁃３８］。 这些

研究结果与我们的研究结果相同（表 ２），可能与植被覆盖率和多样性有关，即在无干扰因素下的单一植被物

种建成对土壤细菌 ａｌｐｈａ 多样性影响。 然而，尽管细菌多样性指数在不同阶段没有显著变化，但是细菌群落

组成在不同阶段具有较大差异（图 ２），优势菌的相对丰度随着油蒿和差巴嘎蒿群落建成发生了变化，并且不

同阶段的优势菌的相对丰度在垂直分布上也发生了变化（图 ３ 和图 ４）。 本研究中细菌群落结构发生的变化

８８７５ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ４　 两沙地 Ｓ２ 阶段土壤中优势细菌

Ｆｉｇ．４　 Ｓｏｉｌ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ Ｓ２ ｓｔａｇｅ ｉｎ ｔｗｏ ｓａｎｄｙ ｌａｎｄｓ

结果与 Ｌｏｚａｎｏ 等［２］人研究干旱区次生演替过程中土壤微生物和植被群落间相互关系的研究结果相似。 细菌

群落结构在演替初期和后期的变化，可能与不同细菌的主要功能有关，例如后期藻类细菌能够进行光合作用，
并能够降低土壤水分蒸发速率［３９］，故在演替后期的相对丰度高于早期，从而也能保持后期土壤中含水率。 另

外，本项研究揭示了不同地理位置的沙地在同种土壤类型下细菌群落结构组成变化具有相同的变化规律，由
此证明油蒿和差巴嘎蒿群落对沙地土壤细菌群落结构的影响具有相似性。

细菌群落结构结果表明，拟杆菌、变形菌门、放线菌是优势菌门，这在其他不同环境条件下也有类似的结

果［３６， ４０］。 然而，本研究中厚壁菌门是土壤发育初期和后期中相对丰度最高的菌门，该结果与其他环境土壤中

优势菌有差异，这主要与厚壁菌门的特性相关，在半干旱区土壤养分匮乏的条件下，厚壁菌门吸收营养的能力

远大于拟杆菌等其他菌门，故其相对丰度较高。 我们的研究结果显示在土壤不同发育阶段和不同深度下优势

菌的相对丰度具有不同的变化，例如厚壁菌门在流动沙丘土壤中随着深度的增加，相对丰度降低，在藓类结皮

土壤中，随着深度的增加，相对丰度逐渐升高。 出现这种结果，很大程度上可能与土壤养分有关，地上部分为

地下细菌群落提供了丰富的养分，而地下细菌群落通过对地上部分凋落物的分解，增加了土壤总碳、总氮等土

壤养分，土壤养分又会影响地下细菌群落的组成，从而组成地上与地下相互影响的完整系统，也进一步证实土

壤养分和植被组成是土壤群落形成的两个主要驱动力［４１⁃４２］。
３．２　 土壤性质和细菌群落间随蒿类植被建成的相互关系

本研究发现，油蒿和差巴嘎蒿群落植被建成显著增加了土壤养分，改变了细菌群落组成，这也与很多其他

土壤发育类型的研究结果相同［４３⁃４４］。 一般来说，土壤细菌群落随着土壤性质和植被群落的变化而变化，因为

植被凋落物能够影响土壤理化性质，进而影响微生物群落结构，植物通过影响土壤养分的变化来改变细菌群

落组成［２］。 相似的，从研究结果来看，土壤理化性质对细菌群落多样性没有显著影响，而是影响了细菌的群

落组成，其他研究中也有相似结果［４５］。 细菌群落的发育与其生活的土壤条件密切相关，在本研究中，部分菌

的相对丰度在蒿类植被建成后期明显高于前期（图 ２），例如变形菌和放线菌在后期的相对丰度高于前期，这
很可能是由于土壤中总碳、总氮、总磷和盐分的含量变化引起的。 由冗余分析（ＲＤＡ）也能够看出变形菌门、
拟杆菌门、酸杆菌门和芽单胞菌门与土壤养分呈正相关，而部分优势菌（如厚壁菌门）与土壤养分呈负相关

（图 ５），这一结果也正好与土壤理化性质和优势菌的相对丰度随植被建成不同阶段的变化结果相吻合。 细菌
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图 ５　 细菌优势菌群与土壤理化因子关系的 ＲＤＡ 二维排序图

Ｆｉｇ．５　 ＲＤＡ ｔｗｏ⁃ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

ＴＣ： 总碳 Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ；ＴＮ： 总氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＴＰ： 总磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＥＣ： 电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ；ＭＣ： 含水率 Ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｃｏｎｔｅｎｔ

丰度随土壤养分的变化，主要是与其自身生长条件有关，例如变形杆菌是一种共生养菌，正如之前的研究报道

的那样，当有不稳定的底物时，其生长迅速［４６］。 并且在不同沙地中，细菌群落结构随着土壤性质变化具有

共性。

４　 结论

通过对半干旱区沙地油蒿和差巴嘎蒿植被建成对土壤细菌影响的研究表明，宝古图沙漠土壤和乌审旗沙

漠土壤随着油蒿和差巴嘎蒿群落植被建成中，土壤细菌多样性没有明显变化，而对土壤理化性质和细菌群落

结构具有显著变化。 具体表现为：在蒿类植被建成不同时期，土壤养分含量在藓类结皮中明显高于流动沙丘

样品中，而 ｐＨ 值变化不明显；土壤中总碳、总氮、全磷和电导率等因子在不同时期，随着深度的不同，也具有

不同的变化规律。 土壤细菌群落结构中优势菌分别为厚壁菌门、拟杆菌、变形菌门和放线菌，他们的相对丰度

随着蒿类植被建成而发生了变化，并且同一深度不同植被建成时期下，优势菌相对丰度的变化有差异；可以得

出油蒿和差巴嘎蒿群落建成显著提高了土壤养分，进一步影响了细菌群落结构的变化，因此地上与地下部分

组成了一个相互依赖的系统。 另外，从油蒿和差巴嘎蒿群落建成的两个阶段期和土壤采样不同深度来看，两
种沙地同时期下土壤理化性质和细菌群落组成变化规律相似，由此说明油蒿和差巴嘎蒿群落建成对不同沙地

土壤细菌的影响具有共性。
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