
第 ４０ 卷第 １４ 期

２０２０ 年 ７ 月

生 态 学 报

ＡＣＴＡ ＥＣＯＬＯＧＩＣＡ ＳＩＮＩＣＡ
Ｖｏｌ．４０，Ｎｏ．１４
Ｊｕｌ．，２０２０

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

基金项目：２０１９ 年中央支持地方高校改革发展专项资金（藏财预指〔２０１９〕０１ 号）；西藏大学研究生高水平人才培养计划项目（２０１７⁃ＧＳＰ⁃ １１５）；

西藏大学培育基金项目（ＺＤＣＺＪＨ１７⁃１２）

收稿日期：２０１９⁃０７⁃３１； 　 　 网络出版日期：２０２０⁃０４⁃２８

∗通讯作者 Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ａｕｔｈｏｒ．Ｅ⁃ｍａｉｌ： ｘｉｎｇｌｉｕ＠ ｗｈｕ．ｅｄｕ．ｃｎ

ＤＯＩ： １０．５８４６ ／ ｓｔｘｂ２０１９０７３１１６２４

曹鹏熙，刘怡萱，许国琪，姬亚丽，李敬科，李小燕，刘星．冰川棘豆（Ｏｘｙｔｒｏｐｉｓ ｇｌａｃｉａｌｉｓ） 根系土壤细菌多样性特征．生态学报，２０２０，４０（ １４）：
４９５４⁃４９６５．
Ｃａｏ Ｐ Ｘ，Ｌｉｕ Ｙ Ｘ，Ｘｕ Ｇ Ｑ，Ｊｉ Ｙ Ｌ，Ｌｉ Ｊ Ｋ，Ｌｉ Ｘ Ｙ，Ｌｉｕ Ｘ．Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｒｏｏｔ ｓｙｓｔｅｍ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｏｘｙｔｒｏｐｉｓ ｇｌａｃｉａｌｉｓ．Ａｃｔａ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ，２０２０，４０
（１４）：４９５４⁃４９６５．

冰川棘豆 （Ｏｘｙｔｒｏｐｉｓ ｇｌａｃｉａｌｉｓ） 根系土壤细菌多样性
特征
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摘要：冰川棘豆是青藏高原高寒草原和荒漠草原主要伴生毒草之一，对青藏高原草地退化及畜牧业的发展产生严重影响。 对 ４
种不同生态环境中冰川棘豆根系土壤细菌的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 进行高通量测序及生物信息学分析，结合土壤的理化性质，分析了不同

生态环境下冰川棘豆根系土壤细菌群落多样性及其与土壤理化因子的关系，探讨了根系土壤细菌对冰川棘豆在高寒生态系统

中形成优势种可能的影响。 结果表明，在不同生态环境下冰川棘豆根系土壤细菌多样性丰富，且受土壤 ｐＨ 和有机物影响最

大，同时，能够保持稳定的核心菌群网络，对冰川棘豆在高寒生态系统中形成优势种具有促进作用。
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青藏高原地处地球“第三极”，具有高寒、低氧、强辐射及昼夜温差大等特点，使其生态类型独特，富含特

殊的生物资源［１，２］，植物和土壤微生物长期在这种极端环境的胁迫下，构建了一套复杂而稳定的互作系统，反
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映了植物和微生物的适应策略［３］。 最新研究发现，青藏高原整体变暖的趋势会使土壤微生物活动增加，并引

起植物纬度转移，导致整个高原面的陆地生态系统发生显著性变化［４］，同时，青藏高原土壤微生物、植物和动

物多样性与高寒生态系统的功能呈正相关，土壤细菌和植物多样性共同对生态系统多功能性变异的解释度为

４５％［５］。 青藏高原作为全球生物多样性研究的热点地区之一，有关植物根部的微生物群落多样性特征，及微

生物群落如何受到土壤理化因子的调节受到关注较少，尤其针对高寒草原有毒有害植物。
冰川棘豆是棘豆属（Ｏｘｙｔｒｏｐｉｓ ＤＣ）植物，为青藏高原特有种和广布种［６］，多年丛生草本，茎极缩短，生长于

海拔 ４５００－５４００ｍ 的砾石山坡、山坡草地、河滩砾石地和砂质地，主要分布于西藏阿里和那曲等地［７］。 冰川棘

豆全株有毒，属于疯草的一种，内含一种名为苦马豆素（Ｓｗａｉｎｏｎｉｎｅ，Ｓｗ，１，２，８⁃ｔｒｉｈｙｄｒｏｘｙｏｃｔａｈｙｄｒｏ ｉｎｄｏｌｉｚｉｄｉｎｅ）
的毒性生物碱，干枯后仍然保留毒性作用，动物摄食后会导致其中枢神经系统功能紊乱［８］，给当地的畜牧业

带来严重影响。 同时，冰川棘豆也是高寒草原和荒漠主要伴生种之一，可以在局部环境或者退化草地中形成

优势种或亚优势种，对青藏高原草地退化以及土地荒漠化产生严重影响［９］。 目前关于冰川棘豆的研究多集

中于生态毒理、生物碱和内生菌等方面，赵宝玉等［１０］人对西藏阿里地区的冰川棘豆分布面积、生物学特征、危
害情况以及动物中毒特征进行了全面调查，李勤凡等［１１］对冰川棘豆中生物碱进行了提取并鉴定为苦马豆素，
余永涛等［１２］已经从冰川棘豆中分离出了产苦马豆素内生真菌棘豆埃里格孢菌，张峰华等［１３］ 对冰川棘豆产苦

马豆素内生真菌相关的调控基因和酶进行了筛选，但是对青藏高原冰川棘豆根系土壤微生物的研究几乎是空

白。 冰川棘豆根系土壤是否存在提高植物抗寒、抗旱、抗辐射、耐盐碱和抗缺氧机制的微生物种群有待研究，
冰川棘豆是否通过根系分泌物影响根系土壤微生物种群结构，使其成为局部环境中的优势群落也待验证。

本研究以青藏高原不同生态环境的冰川棘豆根系土壤细菌为研究对象，分析了不同生态环境中冰川棘豆

根系土壤细菌的群落多样性及其与土壤理化因子的关系，阐述了其空间分布规律，探讨了根系土壤细菌对冰

川棘豆在高寒生态系统中形成优势种可能的影响。

１　 研究区域与材料方法

１．１　 研究区域概括

本研究地理位置信息见表 １。 羊八井镇位于地热资源丰富的羊八井盆地，措勤县扎日南木措位于青藏高

原北部羌塘国家级自然保护区，扎布耶措是中国最大的钾盐湖，珠峰大本营位于珠穆朗玛峰国家级自然保护

区核心区，上述地区是冰川棘豆的主要分布区，属于高原寒带和亚寒带季风半干旱气候［１４］，本次科学考察取

样获得西藏自治区林业厅及各自然保护区主管部门批准。

表 １　 采样点信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｔｅ

采样点
Ｌｏｃａｔｉｏｎ ｓｉｔｅｓ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ（Ｅ）

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ（Ｎ）

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ ／ ｍ

生态类型
Ｅｃｏｔｙｐｅ

羊八井（ＹＢＪ） ９０．４８７９９° ３０．０４２６８° ４２８７ 高寒退化草原

珠峰大本营（ＺＦ） ８６．８４３０９° ２８．１６７９３° ５００３ 高寒荒漠

扎布耶错（ＺＢＹ） ８４．０２３７７° ３１．３９４３１° ４４５３ 高寒盐漠

措勤县扎日南木措（ＣＱ） ８６．０４２３７° ３１．０３９９１° ４７１０ 高寒草原

１．２　 样地设置与取样方法

本研究于 ２０１７ 年 ８ 月冰川棘豆生长旺盛期进行采样，每个样点 ３ 个重复，每个重复间隔 １００ ｍ 以上，共
采集 １１ 份样本，其中 ＺＢＹ 样点因样本采集困难，只采集了 ２ 个样本。 采样时，将冰川棘豆整株挖起，抖动脱

落土，脱落土用无菌袋封装，用于土壤理化性质测定。 将根表面粘附的土壤洗脱至 ９５％乙醇中，放入－２０℃车

载冰箱（美固 Ｍｏｂｉｃｏｏｌ，ＣＦ⁃５０）中带回实验室置于－８０℃超低温冰箱（江苏盛蓝，ＤＷ８６Ｌ⁃ １５８）冷冻保存，用于

土壤细菌总 ＤＮＡ 提取。

５５９４　 １４ 期 　 　 　 曹鹏熙　 等：冰川棘豆（Ｏｘｙｔｒｏｐｉｓ ｇｌａｃｉａｌｉｓ）根系土壤细菌多样性特征 　
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１．３　 土壤理化性质分析

按如下方法对有机物（ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ，ＯＭ）、速效钾（ ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｋ，ＡＫ）、速效磷（ ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ，ＡＰ）、铵态氮

（ａｍｍｏｎｉｕｍ Ｎ，ＡＮ）、ｐＨ、电导率（ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ，ＥＣ）和含水量（ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ，ＳＭ）等土壤理化因子进行

检测，含水量用烘干法测定，称取 ５ ｇ 新鲜脱落土于培养皿，置于（１０５±２）℃恒温干燥箱（上海精宏，ＤＫ⁃４２０Ｓ）
中烘干 ８ ｈ；ｐＨ 用电位计法测定（哈纳 ＨＡＮＮＡ，ＨＩ９８１０３），水土比为 １ ∶ １；电导率用电导仪法测定（哈纳

ＨＡＮＮＡ，ＨＩ９８３０４），水土比为 ３∶１；有机物、速效钾、速效磷、铵态氮用便携型土壤成分测定仪（北京优普通用，
ＵＰＡ⁃Ｂ５０６）测定［１５］。
１．４　 根系土壤细菌总 ＤＮＡ 提取及测序

采用 ＳＤＳ 加酶法提取根系土壤细菌总 ＤＮＡ［１６］，用 ＮａｎｏＤｒｏｐ Ｏｎｅ（Ｔｈｅｒｍｏ，ＮａｎｏＤｒｏｐ Ｏｎｅ）检测 ＤＮＡ 纯度

和浓度，用 １％琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 完整性。 引物 ３３８Ｆ（５′⁃ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ⁃３′）与 ８０６Ｒ
（５′⁃ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃３′）对 １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ３⁃Ｖ４ 区进行 ＰＣＲ 扩增［１７］。 ＰＣＲ 采用 ２０ μＬ 反应体系，
其中 １０×Ｂｕｆｆｅｒｖ ２ μＬ，２．５ ｍＭ ｄＮＴＰｓ ２ μＬ，双向引物各（５ μＭ）０．８ μＬ，ｒＴａｑ 聚合酶 ０．２ μＬ，ＢＳＡ ０．２ μＬ，模板

ＤＮＡ １０ ｎｇ，补 ｄｄＨ２Ｏ 至 ２０ μＬ。 ＰＣＲ 反应参数为：９５℃ ３ ｍｉｎ；９５℃ ３０ ｓ，５６℃ ３０ ｓ，７２℃ ４５ ｓ，２５ 个循环；
７２℃ １０ ｍｉｎ，１０℃停止试验［１８］。 用 ＮａｎｏＤｒｏｐ Ｏｎｅ 检测 ＰＣＲ 产物纯度和浓度，样本送至广东仁秀测序公司

（Ｒｇｅｎｏｍｅ，Ｃｈｉｎａ） 通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 平台进行高通量测序。
１．５　 数据分析

使用 ＦＬＡＳＨ 软件（ＦＬＡＳＨ ｖ１．２．７）对每个样本 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 测序得到的双端序列进行拼接，得到原始的

操作分类单元 ＯＴＵｓ（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ）数据（Ｒａｗ Ｔａｇｓ）。 用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ（ｖ０．３３）软件对拼接后的

Ｒａｗ Ｔａｇｓ 质量和效果进行质控过滤，得到高质量的 Ｔａｇｓ 数据（Ｃｌｅａｎ Ｔａｇｓ）。 所得 Ｃｌｅａｎ Ｔａｇｓ 数据在美吉公司

Ｉ⁃Ｓａｎｇｅｒ 云平台（ｗｗｗ．ｉ⁃ｓａｎｇｅｒ． ｃｏｍ）上进行分析。 利用 Ｕｓｅａｒｃｈ（ ｖｓｅｓｉｏｎ７．０）软件在 Ｓｉｌｖａ（Ｒｅｌｅａｓｅ１２８ ｈｔｔｐ： ／ ／
ｗｗｗ．ａｒｂ＿ｓｉｌｖａ．ｄｅ） 数据库基于 ９７％相似度下对 ＯＴＵ 聚类分析和物种分类学分析。 利用 ＡＮＯＳＩＭ 相似性分析

和 Ａｄｏｎｉｓ 置换多因素方差分析对四组样本进行分析，判断分组的可行性和可信度，然后基于最小样本序列数

进行了抽平。 Ａｌｐｈａ 多样性方面，利用 ｍｏｔｈｕｒ （ｖｅｒｓｉｏｎ ｖ．１．３０．１）对 Ａｃｅ、ｃｈａｏ、ｃｏｖｅｒａｇｅ、ｓｈａｎｎｏｎ 和 ｓｉｍｐｓｏｎ 五个

指数进行分析，用 Ｔ 检验分析指数差异，用 Ｒ 作图。 菌群结构组成方面，通过柱形图表示细菌群落组成；通过

Ｖｅｎｎ 图比较分析，在属的水平上确定四组样本共有的优势菌群；通过 Ｏｎｅ＿ｗａｙ ＡＮＯＶＡ 单因素方差分析各组

样本属水平的差异物种组成，Ｐ 值多重检验校正设置为 Ｆｄｒ、Ｐｏｓｔ⁃ｈｏｃ 检验 ｓｃｈｅｆｆｅ 显著水平值为 ０．９５。 菌群结

构关联与模型预测方面，采用 Ｎｅｔｗｏｒｋ 共现性网络分析和相关性网络分析进行分析。 土壤理化因子与菌群的

关联分析方面，检测了 ＯＭ、ＡＫ、ＡＰ、ＡＮ、ｐＨ、ＥＣ 和 ＳＭ，进行了 ＣＣＡ 典型分析；基于 Ｓｐｅａｒｍａｎ 等级相关系数，
绘制了丰度前 ５０ 的属与土壤理化因子的相关性 Ｈｅａｔｍａｐ 图。 利用 ＡＩ（Ａｄｏｂｅ Ｉｌｌｕｓｔｒａｔｏｒ ＣＳ６）和 ＰＳ（Ａｄｏｂｅ
Ｐｈｏｔｏｓｈｏｐ ＣＳ６）软件对图片进行了组合处理。

所有的测序原始数据已提交到 ＧｅｎＢａｎｋ 项目登录号 ＰＲＪＮＡ５０６８３１ 和 ＮＣＢＩ ＳＲＡ（Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｒｅａｄ Ａｒｃｈｉｖｅ）
登录号 ＳＲＰ１７０６２０ 下。

２　 结果与分析

２．１　 测序结果及 Ａｌｐｈａ 多样性统计分析

２．２．１　 测序结果

通过高通量测序共得到 ７２５５９９ 条原始序列，质控后得到 ５３１５１２ 条高质量序列，平均每个样本 ４８３１９ 条，
在 ９７％的相似水平下注释得到的 ＯＴＵｓ 数量为 ８７４３，统计共得到 ３５ 个门，９４ 个纲，１９５ 个目，３６８ 个科和 ７１２
个属。 平均 Ｃｏｖｅｒａｇｅ 覆盖率为 ９６．２％，Ｓｈａｎｎｏｎ 稀释曲线均趋于平缓（图 １），说明本研究的测序数据合理，更多

的测序数据只会产生少量新的物种 ＯＴＵ，基本能反应样本中细菌的群落结构组成。 ＡＮＯＳＩＭ 相似性分析显示组

间差异大于组内差异（Ｒ＝０．６４４４），分组是可行的；Ａｄｏｎｉｓ 置换多因素方差分析显示分组可信度高（Ｐ＝０．００１）。
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图 １　 Ｓｈａｎｎｏｎ 稀释性曲线及多样性指数差异

Ｆｉｇ．１　 Ｓｈａｎｎｏｎ ｄｉｌｕｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ

ＹＢＪ：羊八井镇；ＺＦ：珠峰大本营；ＺＢＹ：扎布耶盐湖；ＣＱ：措勤县；∗ ０．０１＜Ｐ≤０．０５

２．１．２　 Ａｌｐｈａ 多样性统计分析

从表 ２ 可以看出，Ａｃｅ 和 Ｃｈａｏ 丰富度指数以 ＹＢＪ 的最高，ＺＢＹ 的最低，菌群丰富度排序为：ＹＢＪ＞ＣＱ＞ＺＦ＞
ＺＢＹ；Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 多样性指数以 ＣＱ 最高，ＺＢＹ 最低，菌群多样性排序为：ＣＱ ＞ＹＢＪ ＞ＺＦ＞ＺＢＹ。 组间指

数 Ｔ 检验结果显示（图 １），ＹＢＪ、ＣＱ 和 ＺＦ 样本的多样性组间差异不明显，ＺＢＹ 与其他组多样性组间差异显

著。 ＹＢＪ 和 ＺＢＹ 之间有显著差异（Ｐ＜０．０５），其他组间 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数差异不显著（Ｐ＞０．０５）。

表 ２　 冰川棘豆根系土壤细菌的物种丰富度和多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｒｏｏｔ ｓｙｓｔｅｍ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ Ｏｘｙｔｒｏｐｉｓ ｇｌａｃｉａｌｉｓ

样本
Ｓａｍｐｌｅｓ

序列数
Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ＯＴＵ 数
ＯＴＵｓ

多样性指数 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

Ａｃｅ 指数
Ａｃｅ

Ｃｈａｏ 指数
Ｃｈａｏ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ

辛普生指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ

ＹＢＪ ６７２２９ ３６２７ ４４６９．００±６１４．５３ ４５０５．６２±６７７．７０ ０．９６５３±０．０３５０ ６．９２０±０．０８２ ０．００３０３±０．００１０４

ＺＦ ５６５２４ ３４２４ ３９６６．９９±３９１．９３ ４０００．６９±３６０．７２ ０．９７５９±０．０２５１ ６．８２０±０．２４５ ０．００４７２±０．００１８５

ＺＢＹ １９７９０ １８７３ ２７２８．７７±１１０．５５ ２６４１．８３±１１３．０３ ０．９５５９±０．０１８９ ５．９８０±０．２５０ ０．００９６６±０．００３４６

ＣＱ ４０２２４ ３３２８ ４２４９．９６±９８４．７８ ４２５８．８５±１０８．７９ ０．９４９６±０．０４６２ ６．９３７±０．３７７ ０．００３００±０．００１３１

　 　 表中多样性指数数据为：平均值±标准偏差；ＯＴＵｓ：操作分类单元（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ）；Ａｃｅ：Ａｃｅ 指数；Ｃｈａｏ：Ｃｈａｏ 指数

２．２　 冰川棘豆根系土壤细菌群落物种组成分析

２．２．１　 门和属水平的根系土壤细菌群落结构

根据分类学分析结果，除 ０．７９％的未确定类群外，其余样本共注释到共 ３５ 个门（图 ２），平均相对丰度在

前 １％的门比例为 ９５． １４％， 包括变形杆菌门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 放线菌门 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 绿弯菌门

（ Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ）、 酸杆菌门 （ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、 拟杆菌门 （ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、 厚壁菌门 （ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、 浮霉菌门

（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）和螺旋体门（Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ）。 经统计，除 Ｈｙｄｒｏｇｅｎｅｄｅｎｔｅｓ
在 ＣＱ 特有，ＦＣＰＵ４２６，Ｌｅｎｔｉｓｐｈａｅｒａｅ，Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｂｅｒｋｅｌｂａｃｔｅｒｉａ，ＢＪ＿１６９ 在 ＺＦ 特有，其他门在四组样品中均有

分布。
在属的水平分析结果显示，所有样本共注释到 ７１２ 个属（图 ２），平均相对丰度在前 １％的物种分布在 ９ 个

门的 ２３ 个 属， 占 所 有 属 ４２． ８１％ 的 比 例。 ＹＢＪ 以 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ （ ７． ２６％）、 Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ （ ４． ７８％） 和

Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ（４．４７％）为主；ＺＦ 以 Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ ９（７．９８％）、ＲＢ４１（５．０９％）和 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ（４．９２％）为主；ＺＢＹ
以 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ（１２．４５％）、Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｃｅａｅ（５．８６％）和 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ（５．３３％）为主；ＣＱ 以 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ（６．４１％）和
Ｇ３０⁃ＫＦ⁃ＣＭ４５（４．２９％）为主。 ＹＢＪ 特有属为 Ａｃｉｄｉｐｈｉｌｉｕｍ，Ｒｈｏｄｏｖａｒｉｕｓ 和 Ｄｏｋｄｏｎｅｌｌａ 等；ＺＦ 特有属为 Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ，
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Ｒｕｍｉｎｏｃｏｃｃａｃｅａｅ ＵＣＧ＿０１３ 和 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄａｌｅｓ Ｓ２４＿７ 等；ＺＢＹ 特有属为 Ａｚｏｔｏｂａｃｔｅｒ，Ｎｉｂｒｉｂａｃｔｅｒ，Ａｇｒｏｍｙｃｅｓ，Ｒｕｆｉｂａｃｔｅｒ
和 Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｕｓ 等；ＣＱ 特有属为 Ｌｉｍｎｏｂａｃｔｅｒ，ＣＡ００２ 和 ＮＢ１⁃ｊ 等。 其中 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ 在 ＺＢＹ 为主要优势菌属

（１２．４５％），在 ＹＢＪ（０．４０％）和 ＣＱ（０．１４％）少量分布，在 ＺＦ 样本中无分布。 Ｖｅｎｎ 显示四组样本共有属 ２５７ 个

（３６．２０％），ＹＢＪ 样本特有属 ４３ 个（６．０６％），ＺＦ 样本特有属 ２８ 个（３．９４％），ＺＢＹ 样本特有属 ２３ 个（３．２４％），
ＣＱ 样本特有属 ７９ 个（１１．１３％）（图 ２）。
２．２．２　 根系土壤菌群落组间差异分析

在属的水平上，对在四组样本间相对平均丰度差异较大的 １５ 个物种进行的单因素方差分析（Ｏｎｅ＿ｗａｙ
ＡＮＯＶＡ）及 ｐｏｓｔ＿ｈｏｃ 检验结果表明（图 ２），四种生态类型下 Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ、ＴＫ１０、０３１９＿６Ｍ６ 和 Ｅｌｅｖ １６Ｓ＿１３３２
存在极显著差异 （ Ｐ ＜ ０． ０１），Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｃｅａｅ、 Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ、 ＪＧ３０ ＫＦ ＿ ＣＭ４５、 Ｇａｉｅｌｌａｌｅｓ、 Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉａｃｅａｅ、
Ｂｌａｓｔｏｃｏｃｃｕｓ、Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ、 Ｆｒａｎｋｉａｌｅｓ、 Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ、 Ｐａｔｕｌｉｂａｃｔｅｒ 和 Ｐａｒｃｕｂａｃｔｅｒｉａ 存在显着差异 （ Ｐ ＜
０．０５）。
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图 ２　 基于门和属水平的细菌群落结构及属水平的 ｖｅｎｎ 图

Ｆｉｇ．２　 Ｒｏｏｔ ｓｙｓｔｅｍ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｇｅｎｕｓ ａｎｄ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ａｎｄ Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ
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Ｒｏｓｅｉｆｌｅｘｕｓ：玫 瑰 弯 菌 属； Ｒｕｂｅｌｌｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ： 微 红 微 菌 属； Ｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ： 红 色 杆 菌 属； Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ： 未 命 名； Ｓｅｇｅｔｉｂａｃｔｅｒ： 壤 杆 菌 属；
Ｓｉｎｇｕｌｉｓｐｈａｅｒａ：单球菌属；Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ：土壤红色杆菌属；Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ：土壤红杆菌目；Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｌｅｓ：鞘脂单胞菌目；Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ：
鞘胺醇单胞菌属；Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ：链球菌属；Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿７：未命名；ＴＫ１０：未命名；ＷＳ６：未命名。 Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉａｃｅａｅ：酸微菌科；Ｂｌａｓｔｏｃｏｃｃｕｓ：芽生球

菌属；Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ：慢生根瘤菌属； Ｅｌｅｖ⁃ １６Ｓ⁃ １３３２：未命名； Ｆｒａｎｋｉａｌｅｓ：弗兰克氏菌目； Ｇａｉｅｌｌａｌｅｓ： 未命名； ＪＧ３０⁃ＫＦ⁃ＣＭ４５： 未命名；
Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｃｅａｅ：微球菌科； Ｐａｒｃｕｂａｃｔｅｒｉａ：俭菌总门； Ｐａｔｕｌｉｂａｃｔｅｒ：沼杆菌属； Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ： 未命名； Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ： 土壤红色杆菌属；
Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ：土壤红杆菌目；ＴＫ１０：未命名；０３１９⁃６Ｍ６：未命名

２．３　 冰川棘豆根系土壤细菌群落结构关联与模型预测分析

２．３．１　 共现性网络分析

　 　 对所有样本进行共现性网络分析显示，样本与物种共有 １４５５ 个有效节点（Ｄｅｇｒｅｅ） （图 ３Ａ），ＹＢＪ、ＺＦ、
ＺＢＹ 和 ＣＱ 样本分别有 ３１９、４１１、３４０ 和 ３８５ 个节点，与四组样本均共线的属中约 ３０．７０％，至少有 ６７．２８％的属

在两组以上的样本中共线。 四组样本中有 ７ 个属共线率超过 ２％，包括 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ（４．７９％）、Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ
（４．０２％）、Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ（３． ２８％）、Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｃｅａｅ（３． ０３％）、Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ ９ （２． ４２％）、Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ（２． ２２％） 和

ＲＢ４１４（ ２． ０７％）；有 １７ 个属共线率超过 １％，包括 ＫＤ４ ＿ ９６、 Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｅｓ、 Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ、 Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ、
Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ、Ｃｏｍａｍｏｎａｄａｃｅａｅ、Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｌｅｓ、ＪＧ３０＿ＫＦ＿ＣＭ４５、Ｇｉｔｔ ＧＳ＿１３６、Ｉａｍｉａ、Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ、
Ｇａｉｅｌｌａｌｅｓ、Ｓｅｇｅｔｉｂａｃｔｅｒ、Ｒｕｂｅｌｌｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、ＴＫ１０、Ｇａｉｅｌｌａ 和 Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ。 以上共线率大于 １％的 ２４ 个属，确
定为冰川棘豆根系土壤细菌群落的核心菌群。
２．３．２　 相关性网络分析

相关性网络分析发现（图 ３Ｂ），在网络中共显示有 ３７ 个节点和 ２１２ 条边，说明冰川棘豆根系土壤细菌群

落存在高水平的连接性。 丰度大的物种在相关性网络中不完全占主导地位，整体群落的协同作用大于拮抗作

９５９４　 １４ 期 　 　 　 曹鹏熙　 等：冰川棘豆（Ｏｘｙｔｒｏｐｉｓ ｇｌａｃｉａｌｉｓ）根系土壤细菌多样性特征 　
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用， Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ 协同作用最明显， 而 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 拮抗作用最明显。 Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ、 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、
Ｃｈｌｏｒｏｂｉ、ＦＢＰ、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｂｅｒｋｅｌｂａｃｔｅｒｉａ、ＴＭ６、Ｐａｒｃｕｂａｃｔｅｒｉａ、Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ 和 Ｐｅｒｅｇｒｉｎｉｂａｃｔｅｒｉａ 九个门相关性较

大，在整个菌群网络中起到了关键的作用。 Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ 和 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 是最关键的门，Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ、
Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ、ＴＭ６、Ｐｅｒｅｇｒｉｎｉｂａｃｔｅｒｉａ、Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ 和 Ｐｅｒｅｇｒｉｎｉｂａｃｔｅｒｉａ 与其他门均呈正相关；Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、ＦＢＰ、
Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 与其他门呈负相关，Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ 是负相关最大的门。

图 ３　 共线性网络和相关性网络分析图
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属；Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ： 浮 霉 菌 科； Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ ＿ ９： 未 命 名； Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ： 假 单 胞 菌 属； Ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ： 根 瘤 菌 目； Ｒｏｓｅｉｆｌｅｘｕｓ： 玫 瑰 弯 菌 属；

Ｒｕｂｅｌｌｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ：微红微菌属；Ｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ：红色杆菌属；Ｓ０８５：未命名；Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ：未命名；Ｓｅｇｅｔｉｂａｃｔｅｒ：壤杆菌属；Ｓｉｎｇｕｌｉｓｐｈａｅｒａ：单球菌

属；Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ：土壤红色杆菌属；Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ：土壤红杆菌目；Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ：鞘脂单胞菌目；Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｌｅｓ：鞘胺醇单胞菌

属；Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ：链球菌属；Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿７：未命名；Ｔｅｐｉｄｉｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ：未命名；ＴＫ１０：未命名；ＷＳ６：未命名；Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｌｅｓ：未命名；Ｃ０１１９：未命

名；ＪＧ３０⁃ＫＦ⁃ＣＭ４５：未命名；ＳＭ１Ａ０２：未命名。 图中显示 ｜ ＳｐｅａｒｍａｎＣｏｅｆ ｜ ＞０．８ 且 ｐ＜０．０１ 的物种，Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ：酸杆菌门；Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：放线

菌门；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ：拟杆菌门；ＢＪ⁃ １６９：未命名；ＢＲＣ１：未命名；Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｂｅｒｋｅｌｂａｃｔｅｒｉａ：未命名；Ｃｈｌａｍｙｄｉａｅ：衣原体门；Ｃｈｌｏｒｏｂｉ：绿菌门；

Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ：绿弯菌门；Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：蓝藻门；Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｕｓ⁃Ｔｈｅｒｍｕｓ：异常球菌⁃栖热菌门；Ｅｌｕｓｉｍｉｃｒｏｂｉａ：迷踪菌门；ＦＢＰ：未命名；ＦＣＰＵ４２６：未命

名；Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｅｓ：纤维杆菌门； Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ： 厚壁菌门； ＧＡＬ１５： 未命名； Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ： 芽单孢杆菌门； Ｈｙｄｒｏｇｅｎｅｄｅｎｔｅｓ： 食氢菌门；

Ｌａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ：匿杆菌门；Ｌｅｎｔｉｓｐｈａｅｒａｅ：黏胶球形菌门；Ｍｉｃｒｏｇｅｎｏｍａｔｅｓ：小基因组菌总门；Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ：硝化螺菌门；Ｏｍｎｉｔｒｏｐｈｉｃａ：杂食菌门；

Ｐａｒｃｕｂａｃｔｅｒｉａ：俭菌总门； Ｐｅｒｅｇｒｉｎｉｂａｃｔｅｒｉａ：异域菌门； Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ：浮霉菌门； Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：变形杆菌门； Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ：单糖菌门；

Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ：软壁菌门；ＴＭ６＿＿Ｄｅｐｅｎｄｅｎｔｉａｅ：ＴＭ６ 细菌门；Ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ：未分类；Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ：疣微菌门；ＷＳ６：未命名；ＷＷＥ３：未命名；ＷＳ２：

未命名
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２．４　 土壤理化因子对根系土壤菌群的影响

不同样本的根系土壤理化因子见表 ３。 通过 ＶＩＦ 方差膨胀因子分析筛选发现 ＯＭ、ＡＫ、ＡＰ、ＡＮ、ｐＨ 和 ＳＭ
６ 个土壤理化因子与根系土壤菌群结构显著相关，能够最大程度体现对根系土壤菌群的影响。

表 ３　 冰川棘豆根系土壤基本理化因子分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ｒｏｏｔ ｓｙｓｔｅｍ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｏｘｙｔｒｏｐｉｓ ｇｌａｃｉａｌｉｓ

样本
Ｓａｍｐｌｅ

酸碱度
ｐＨ

土壤含水量
Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ

电导率
Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ

ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ ／
（ｍｓ ／ ｃｍ）

有机物
Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ ／

（ｍｇ ／ ｋｇ）

速效钾
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｋ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

速效磷
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｐ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

铵态氮
Ａｖａｉｌａｂｌｅ Ｎ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

ＹＢＪ ５．８０±０．０６ ０．１４３±０．０２３ ０．０７±０．０１ １４５．９±２１．０ １６４．３±３９．３ ８．９１±２．２６ ６１９．７±１８．６

ＺＦ ７．４５±０．３４ ０．１３０±０．００７ ０．１１±０．０２ ８８．３±７．３ １３４．８±２３．８ ５．１１±１．０６ ５９４．９±６７．０

ＺＢＹ ８．８２±０．０９ ０．０５４±０．００８ ０．２４±０．００ １１．８±０．２ ５０３．９±１７．０ ４．７７±２．５８ ３２０．５±４．７

ＣＱ ７．７０±０．０９ ０．０９１±０．０１７ ０．１１±０．００ １０２．８±１１．９ １５６．８±１０．６ ４．５９±０．２８ ７０３．４±９６．７

ＶＩＦ ２６．７３ ５．３３ ３６．０１ １０．４４ １８．８３ ２．０９ ７．４４

ＶＩＦ ７．７２ ５．２７ — ８．５５ ８．３３ ２．０９ ６．３３

　 　 表中土壤理化数据为：平均值±标准偏差，“—”表示相关作用不显著的环境因子，ＶＩＦ：方差膨胀因子

２．４．１　 典范对应分析

ＣＣＡ 分析结果表明（图 ４），第一排序轴（ＣＣＡ１）解释度为 １９．６１％，与有机物、ｐＨ、铵态氮、含水量、速效钾

和速效磷的相关性系数分别为－０．７７、０．５４、－０．９７、－０．８４、０．９７ 和－０．３７；第二排序轴（ＣＣＡ２）解释度为 １４．１７％，
与有机物、ｐＨ、铵态氮、含水量、速效钾和速效磷的相关性系数分别为－０．６３、０．８４、－０．２５、－０．５３、０．２６ 和－０．９３，
两轴共同解释了物种构成变化的 ３１．７８％。 根系土壤菌群丰度与有机物和 ｐＨ 极显著相关（Ｐ＜０．０１），与铵态

氮、含水量和速效钾呈显著相关（Ｐ＜０．０５），与速效磷相关性不显著，有机物和 ｐＨ 是冰川棘豆根系土壤菌群丰

度空间变异的最主要驱动因素。 ｐＨ、有机物、速效钾、铵态氮、含水量和速效磷对群落物种分布的决定系数

（Ｒ２值）分别为 ０．８８、０．８６、０．８４、０．６７、０．６３ 和 ０．３５。

图 ４　 基于属水平的 ＣＣＡ 分析

Ｆｉｇ．４　 ＣＣＡ ｏｎ Ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

ＡＮ：铵态氮，ＡＰ：速效磷，ＳＭ：含水量，ＯＭ：有机物，ＡＫ：速效钾，ｐＨ：酸碱度，ＥＣ：电导率

１６９４　 １４ 期 　 　 　 曹鹏熙　 等：冰川棘豆（Ｏｘｙｔｒｏｐｉｓ ｇｌａｃｉａｌｉｓ）根系土壤细菌多样性特征 　
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２．４．２　 土壤理化因子与菌群相关性 Ｈｅａｔｍａｐ 图

　 　 通过计算土壤理化因子与菌群之间的Ｓｐｅａｒｍａｎ等级相关系数发现（图５），１２个属丰度与土壤理化因子

图 ５　 土壤理化因子与菌群相关性 Ｈｅａｔｍａｐ 图

Ｆｉｇ．５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｈｅａｔｍａｐ ｍａｐ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒ ａｎｄ ｆｌｏｒａ

ＡＮ：铵态氮，ＡＰ：速效磷，ＳＭ：含水量，ＯＭ：有机物，ＡＫ：速效钾，ｐＨ：酸碱度，ＥＣ：电导率；Ｒ 值在图中以不同颜色展示，Ｐ 值若小于 ０．０５ 则用

∗号标标记（∗０．０１＜Ｐ≤０．０５，∗∗：０．００１＜Ｐ≤０．０１，∗∗∗：Ｐ≤０．００１），上方为正相关和负相关的环境因子聚类，左侧为物种聚类树，右侧

图例是不同 Ｒ 值的颜色区间；Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉａｃｅａｅ：酸微菌科；Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ：酸杆菌门；Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｅｓ：酸微菌目；Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ：放线菌门；
ＡＫＩＷ７８１：未命名；Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ：节杆菌属；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｓ：拟杆菌属；Ｂｌａｓｔｏｃｏｃｃｕｓ：芽生球菌属；Ｃｏｍａｍｏｎａｄａｃｅａｅ：丛毛单胞菌科；Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ －
Ｓｈｉｇｅｌｌａ：志贺氏菌属；Ｅｕｂａｃｔｅｒｉｕｍ＿ｒｅｃｔａｌｅ：真杆菌属；Ｆｅｒｒｕｇｉｎｉｂａｃｔｅｒ：费氏杆菌属；Ｇａｉｅｌｌａ：未命名；Ｇａｉｅｌｌａｌｅｓ：未命名；Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄａｃｅａｅ：芽单

胞菌科属；Ｇｉｔｔ－ＧＳ⁃１３６：未命名；Ｉａｍｉａ：未命名；ＪＧ３０－ＫＦ－ＣＭ４５：未命名；ＪＧ３０－ＫＦ－ＣＭ６６：未命名；ＪＧ３４－ＫＦ⁃ １６１：未命名；ＫＤ４⁃ ９６：未命名；
Ｌａｃｔｏｂａｃｉｌｌｕｓ：乳杆菌属；Ｌｉｍｎｏｂａｃｔｅｒ：伯克氏菌属；Ｍａｓｓｉｌｉａ：马赛菌属；Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ：甲基杆菌属；Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｃｅａｅ：微球菌科；Ｍｉｃｒｏｖｉｒｇａ：微枝

形杆菌属；Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ：亚硝化单胞菌；Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ：硝化螺旋菌属；Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ：类诺卡氏菌属；ＯＭ１＿ｃｌａｄｅ：未命名；ＲＢ４１：未命名；Ｓ０８５：
未命名；Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ：浮霉菌科；Ｐｒｅｖｏｔｅｌｌａ＿９：未命名；Ｒｏｓｅｉｆｌｅｘｕｓ：玫瑰弯菌属；Ｒｕｂｅｌｌｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ：微红微菌属；Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ：未命名；
Ｓｅｇｅｔｉｂａｃｔｅｒ：壤杆菌属；Ｓｉｎｇｕｌｉｓｐｈａｅｒａ：单球菌属；Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ：土壤红色杆菌属；Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ：土壤红杆菌目；Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｌｅｓ：鞘脂单

胞菌目；Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ：鞘胺醇单胞菌属；Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ：链球菌属；Ｓｕｂｇｒｏｕｐ＿７：未命名；ＴＫ１０：未命名；Ｎｏｒａｎｋ：未注释；０３１９⁃６Ｍ６：未命名
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呈显著正相关，１３ 个属丰度与土壤理化因子呈显著负相关，具体为：Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ 和 ＫＤ４＿９６ 与铵态氮显著正相

关，０３１９＿６Ｍ６、Ｍｉｃｒｏｖｉｒｇａ、Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ 和 Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ 与速效磷呈显著正相关，Ｇｉｔｔ＿ＧＳ＿１３６ 和 ＯＭ１＿ｃｌａｄｅ
与速效磷呈显著负相关；Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ、Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ、０３１９＿６Ｍ６ 、Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ 和 Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ
与含水量呈显著正相关；Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ、Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ 和 ＴＫ１０ 与有机物呈显著正相关，Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ 与

有机物呈显著负相关；Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｃｅａｅ 与速效钾呈显著正相关， ＡＫＩＷ７８１、Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ 、 ＪＧ３０ ＿ＫＦ ＿ＣＭ６６ 和

Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉａｃｅａｅ 与速效钾呈显著负相关；Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ、Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ、Ｇａｉｅｌｌａｌｅｓ、Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ、０３１９⁃
６Ｍ６ 和 Ｆｅｒｒｕｇｉｎｉｂａｃｔｅｒ 与 ｐＨ 呈显著负相关。

３　 讨论

３．１　 根系土壤细菌多样性指数

青藏高原高寒生态系统中植物根部土壤微生物菌群丰度与群落结构组成具有很大独特性［１９］，同一区域

不同植被类型［２０］或不同区域同一植被类型［２１］的土壤微生物多样性具有一定差异，对青藏高原高寒生态系统

气候变化的影响具有重要意义［２２，２３］。 本研究发现，冰川棘豆根际土壤细菌群落多样性在不同生态环境下表

现出一定特征，四种生态环境中菌群结构组成稳定在 ２４ 个类群左右，而在菌群丰度上差异较大，高寒草原、高
寒退化草原、高寒荒漠的菌群丰度高、差异小，高寒盐漠的菌群丰度与其他三种生态环境差异较大。 形成这种

特征的原因可能是由于四个样品采集点海拔在 ４２８７—５００３ ｍ 之间，均属于极端环境，不同生态环境的冰川棘

豆在长期适应下，其根系土壤细菌群落结构组成趋同且稳定，而菌群丰度随着植物根部代谢产物补给量和土

壤理化因子的变化而变化。 不同地区植物根部土壤微生物群落结构组成在门水平较为相似，在纲和属等分类

级别下出现较大差异［２４］，本研究中，四个地区的生态环境特征及土壤理化性质有所差异，但在同一植物冰川

棘豆根系土壤细菌主要类群上，体现出高度重叠，在门的层次相似度较高，物种进化方向保持相对一致，随着

分类级别的提高，物种相似度降低，菌群属水平丰度有所变化，但优势菌群仍然表现出较大的相似度。
３．２　 根系土壤细菌群落物种组成特征

植物会主动选择根部土壤的细菌群落的结构组成［２５］，抗逆性极强的多年生植物冰川棘豆根系可达到

６０—１００ ｃｍ［９］，发达的根系有益于在根系土壤中形成稳定的菌群结构［２６］。 变形杆菌门、放线菌门、绿弯菌门、
酸杆菌门、拟杆菌门和厚壁菌门等在冰川棘豆根系土壤中形成了优势类群。 近年来，相关学者对水稻［２７］、尼
泊尔黄堇［２８］、拟南芥［２９］和玉米［３０］等植物根部土壤细菌群落结构的研究发现，优势菌群分布在变形菌门、厚
壁菌门、拟杆菌门、放线菌门、酸杆菌门、浮霉菌门和芽单胞菌门等类群中，我们得到的结果与以上研究类似。
冰川棘豆属于豆科植物，豆科植物根部土壤的氮素含量较高，所以根系土壤微生物数量也较多［３１］，包含有多

种固氮菌的变形菌门在冰川棘豆根系土壤中丰度最高，可耐受干旱、低温等极端条件的厚壁菌门［３２］，在冰川

棘豆根系土壤中丰度也较高。 Ａｓｃｈｅｎｂｒｅｎｎｅｒ 等根据微生物 Ｎｅｒｗｏｒｋ 共现性网络分析发现，地衣、苔藓［３３］和树

皮［３４］的最核心菌群为 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，我们利用该方法，成功构建了 ２４ 个菌属组成的冰川棘豆根系土壤细菌

核心菌群，核心菌群对保持菌群的多样性和稳定性、研究冰川棘豆在极端环境的适应性进化以及与其根系土

壤微生物互作极其重要。 Ｂａｒｂｅｒáｎ 等［３５］通过相关性网络分析发现，某些与其他菌群关系密切种属在维持菌

群结构与功能中最为关键，我们的研究发现核心菌群中发挥作用关键的菌属在不同的类群之间关系复杂，在
极端环境下，植物根系土壤细菌群落更趋向于紧密的协同作用，因此菌群整体表现出协同作用大于拮抗作用

的趋势。 在 Ｗａｎｇ 等［３６］的研究中发现 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ ｓｐ． ＨＷ０８ 能够高效降解冰川棘豆苦马豆素，在本研究中

Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ 是冰川棘豆根系土壤细菌的主要核心菌群之一，并且在扎布耶盐湖地区的冰川棘豆根系土壤细菌

中是丰度最高的菌属，这对揭示冰川棘豆根系微生物在极端环境下的适应性进化机制具有重要作用。
３．３　 土壤理化因子对根系土壤菌群多样性的影响

土壤理化因子的差异使得不同区域的植物根部土壤微生物趋于多样性和差异分布［３７］，Ｍｉｔｔｅｒ 等［３８］发现，
不同地区的大麦和草木樨的根部土壤细菌群落组成存在明显的差异。 本研究中，每个生态环境下的菌群聚在
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一起，羊八井、措勤和珠峰三地生态类型属于高寒草原退化过程中的不同阶段，故菌群相似度较高；扎布耶措

属于高原盐漠，离散于其他生态类型之外，与其他生态类型的菌群差异较大。 在我们研究中，不同的土壤理化

因子对菌群相对丰度的正负相关影响不同，如在氮循环过程中的具有消化功能的硝化螺旋菌属 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ［３９］

与铵态氮呈显著正相关；具有溶磷功能且与豆科植物根瘤形成相关的甲基杆菌属 Ｍｅｔｈｙｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ［４０］ 与速效

磷呈显著正相关；具有厌氧氨氧化功能的浮霉菌 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ［４１］ 与含水量呈显著正相关，可促进植物生

根的壤红杆菌属 Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ［４２］ 与含水量和有机物呈显著正相关；Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ、 Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ 和

Ｇａｉｅｌｌａｌｅｓ 等对 ｐＨ 变化敏感，与 Ｓｙ 等［４３］的研究结果一致。 有研究表明，植物根部土壤细菌群落结构组成与多

样性主要受土壤 ｐＨ 和有机物的影响［４４，４５］，本研究同样表明，在极端环境中 ｐＨ 和有机物对冰川棘豆根系土壤

微生物菌群相对丰度影响最大。

４　 结论

综上所述，不同生态环境中的冰川棘豆根系土壤细菌多样性丰富，保持了稳定的核心菌群，对冰川棘豆在

高寒生态系统中形成优势种具有促进作用。 菌群在适应极端环境的过程中，不同环境中的土壤理化因子会驱

动菌群相对丰度发生变化，受土壤 ｐＨ 和有机物影响最大，从而使得菌群相对丰度在空间分布上产生差异。
在下一步的研究中需要扩展研究尺度，检测土壤类型、粒度等更为全面的土壤理化性质和气候因子等数据，从
多组学相互作用的层面分析冰川棘豆与其根系土壤微生物之间在功能上的关系，进一步了解根系土壤微生物

对冰川棘豆在高寒生态系统中形成优势种的适应性进化机制，为青藏高原草地退化和荒漠化治理提供参考

依据。
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