
第 ４０ 卷第 ２３ 期

２０２０ 年 １２ 月

生 态 学 报

ＡＣＴＡ ＥＣＯＬＯＧＩＣＡ ＳＩＮＩＣＡ
Ｖｏｌ．４０，Ｎｏ．２３
Ｄｅｃ．，２０２０

ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

基金项目：国家自然基金资助（３１５６０１５４）；宁夏高等学校一流学科建设（草学学科）资助项目（ＮＸＹＬＸＫ２０１７Ａ０１）；农业部草地资源监测项目

（２０１６）

收稿日期：２０２０⁃０３⁃１９； 　 　 修订日期：２０２０⁃０８⁃１３

∗通讯作者 Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ａｕｔｈｏｒ．Ｅ⁃ｍａｉｌ： ｌｘｗｂｑ＠ １２６．ｃｏｍ

ＤＯＩ： １０．５８４６ ／ ｓｔｘｂ２０２００３１９０５９９

王文晓，李小伟，黄文广，杨君珑．蒙古沙冬青根际土壤细菌群落组成及多样性与生态因子相关性研究．生态学报，２０２０，４０（２３）：８６６０⁃８６７１．
Ｗａｎｇ Ｗ Ｘ， Ｌｉ Ｘ Ｗ，Ｈｕａｎｇ Ｗ Ｇ， Ｙａｎｇ Ｊ Ｌ． Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｔｈｅ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ Ａｍｍｏｐｉｐｔａｎｔｈｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ．Ａｃｔａ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ，２０２０，４０（２３）：８６６０⁃８６７１．

蒙古沙冬青根际土壤细菌群落组成及多样性与生态因
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摘要：蒙古沙冬青（Ａｍｍｏｐｉｐｔａｎｔｈｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ）是中国西北荒漠唯一的常绿阔叶灌木，耐干旱、抗逆性强，在水土和荒漠化防治方

面发挥着重要作用。 为了探究蒙古沙冬青根际微生物多样性与生态因子互作机制，采用高通量测序技术测定了 ２６ 个自然种群

根际土壤细菌多样性；利用冗余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ）探讨了根际细菌群落组成和多样性与生态因子之间的关系。

结果表明：蒙古沙冬青根际土壤细菌隶属于 １５ 门、４３ 纲、６８ 目、１２３ 科、１８５ 属；主要优势细菌群为蓝菌门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）

６５．７４％、变形菌门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ） ２１． ７２％、放线菌门 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） ６． ２８％ （相对丰度 ＞ ２％）；优势菌纲为 α⁃变形菌纲

（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）１７．４８％、放线菌纲（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）４．７６％、γ⁃变形菌纲（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）３．２８％。 ＲＤＡ 分析显示：生态因

子能够解释蒙古沙冬青根际土壤细菌群落多样性 ５２．６９％的方差，其中年均降雨量（Ｆ ＝ １２．８，Ｐ ＝ ０．００２）、纬度（Ｆ ＝ ５．１，Ｐ ＝

０．０１６）、太阳辐射（Ｆ＝ ５，Ｐ＝ ０．０２）是影响土壤细菌多样性的主要因素。 研究结果可为深入认识荒漠生态系统中根际土壤细菌

的群落结构和影响因素提供理论依据。
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荒漠的生存条件极端恶劣，却拥有丰富的微生物资源［１］。 由于荒漠生态系统特殊的环境，土壤微生物学

特性方面的研究备受研究方法的限制［２］。 有关土壤微生物群落多样性的研究主要集中在草地［３］、森林［４］、湿
地［５］等生态系统，对荒漠生境土壤微生物群落多样性的研究相对较少。 近年来，随着测序技术的不断发展，
荒漠土壤微生物生态学研究逐渐开展起来，研究区域涵盖中国西北地区［６］，其中根际微生物的生物多样性、
植物⁃土壤⁃根际微生物间的互作、根际微生物的群落结构和功能调控等成为研究的热点［７⁃８］。 根际土壤细菌

是土壤微生物主要的组成部分，参与多种生化反应，在土壤有机物分解、腐殖质形成、养分转化与吸收等过程

中扮演着重要角色，其特性是表征土壤基质变化的敏感指标。 因此，根际土壤细菌群落组成和变化成为土壤

生态学的热点研究方向之一［９］。
沙冬青（Ａｍｍｏｐｉｐｔａｎｔｈｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ）隶属豆科沙冬青属，为亚洲中部荒漠特有种［１０］，为古地中海第三纪孑

遗植物，是国家三级濒危保护植物，主要分布在宁夏中北部、内蒙古西部及甘肃中东部等荒漠地区［１１］，多生长

在沙丘、河滩沙地、砂砾土生境，是荒漠优势种之一，也是西北荒漠生境中唯一常绿阔叶灌木，具有地上部冠幅

大、分枝多、抗逆性强等生物学特性，在水土保持和防治荒漠化方面作用显著，是西北荒漠优良的防风固沙树

种之一［１２］。 近年来，对沙冬青的研究主要集中在生理生态［１３］、抗逆生理［１４］、群落区系组成与结构特征［１５］、迁
地保护及濒危原因［１６］等方面，但有关沙冬青根际土壤微生物群落方面的报道很少，现有的研究是基于传统的

计数法和生物化学方法［１７］，研究的尺度仅限于一个或少数几个样地［１８］。 新一代高通量测序技术被广泛应用

于微生物群落结构和物种组成分析，为大尺度和深层次的土壤微生物群落结构分析提供了保障［１９］。 因此，探
明沙冬青根际细菌群落多样性以及影响因素，对揭示沙冬青适应极端干旱环境的机理，稳定和改善荒漠生态

系统有重要意义。 本研究采用高通量测序技术，拟对荒漠生境中沙冬青根际土壤细菌群落多样性与生态因子

的关系进行分析。

２　 材料与方法

２．１　 研究区概况

本研究区域为 １０４°４７′４２．７２″—１０７°９′２．５２″Ｅ，３６°１６′３５．７６″—４１°４６′３６．８４″Ｎ，海拔范围在 １０２３—１８８３ ｍ 之

间。 主要包括宁夏中北部地区，内蒙古西部的戈壁荒漠及甘肃中条山附近，该区属温带大陆性气候，年平均气

温在 ６．７６—１１．２１℃之间，年均降雨量在 １０５—３８９ ｍｍ 之间，年均蒸发量大于 ２０００ ｍｍ，该区土壤基质主要为

沙质、砾质和黏土质土壤，此类土壤保水保肥能力弱，土壤贫瘠。 本研究依据沙冬青自然分布情况选择了 ２６
个典型群落作为样地，基本涵盖了沙冬青的分布范围（图 １），沙冬青样地的植物群落特征详见表 １。
２．２　 研究方法

２．２．１　 土壤取样

２０１８ 年 ８ 月，在沙冬青分布区内选择了 ２６ 个具有代表性的样地，每个样地使用手持全球定位系统

（Ｇｌｏｂａｌ ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ，ＧＰＳ）测定经度、纬度和海拔，随机设置 ３ 个 １０ ｍ×１０ ｍ 的样方，样方相隔 ２００ ｍ 左右，
在每个样方中选择三株长势相近的沙冬青，采集其根际土壤，混合，共取得 ７８ 份土壤样品。 取样步骤：用铁锹

去除沙冬青根部周围枯落物和土壤，在距离地表 ０—３０ ｃｍ 的地方，待根部露出后收集附着在根表面 ５ ｍｍ 以
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图 １　 蒙古沙冬青采样点分布图

Ｆｉｇ．１　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｌｏｔｓ ｆｏｒ Ａ．ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ

Ａ１—Ａ２６：蒙古沙冬青群落样地 Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｐｌｏｔｓ ｆｏｒ Ａ．ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ

内的土壤置于无菌的 ５０ ｍＬ 离心管中，将同一样方中的

３ 株沙冬青根际土壤混匀，编号后置于液氮罐中立即带

回实验室，部分用于高通量测序，部分自然风干、过筛，
用于土壤理化性质的测定。
２．２．２　 土壤理化性质

土壤理化性质的测定均按照《土壤农化分析》 ［２０］进

行测定：土壤 ｐＨ 的测定采用电位测定法（水土比为

５ ∶１）；土壤全氮用全自动凯氏定氮仪测定；土壤全磷和

速效磷用流速分析仪测定；有机质用重铬酸钾氧化—外

加热法测定；碱解氮用碱解扩散法测定。
２．２．３　 气候数据

气候数据来自世界气候数据网站 （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．
ｗｏｒｉｄｃｌｉｍ．ｏｒｇ ／ ），该库提供了全球 １ ｋｍ×１ ｋｍ 分辨率近

５０ 年的月平均气温和降水数据［２１］。 气候数据包括年

均降雨量、年均温、太阳辐射。
２．２．４　 土壤微生物总 ＤＮＡ 的提取、ＰＣＲ 扩增及测序

将采集的土壤样品送到北京百迈客生物科技有限

公司进行 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 高通量测序。 使用 Ｍｏｂｉｏ 土壤

强力提取试剂盒（ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ ＤＮＡ Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ Ｋｉｔ）操作步

骤提取样品细菌

１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因。 对细菌 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因（Ｖ３＋Ｖ４）
区域引物［２２］： ５′⁃ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡ⁃ ３′和 ５′⁃
ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ⁃３′进行 ＰＣＲ 扩增。 ＰＣＲ
反应体系：基因组 ＤＮＡ４０—６０ ｎｇ ／ ５ ｕＬ，∗Ｖｎ Ｆ（１０ μｍｏｌ ／ Ｌ） １．５ μＬ，∗Ｖｎ Ｒ（１０ μＭ） １．５ μＬ，ＫＯＤ ＦＸ Ｎｅｏ
（ＴＯＹＯＢＯ） １ μＬ，ＫＯＤ ＦＸ Ｎｅｏ Ｂｕｆ（２Ｘ） ２５ μＬ，２ｄＮＴＰ １０ μＬ，ｄｄＨ２Ｏ 补至总体系 ５０ μＬ。 ＰＣＲ 反应条件：
９５℃ ５ ｍｉｎ；９５℃ １５ ｍｉｎ，５０℃ １ ｍｉｎ，７２℃ １ ｍｉｎ，１５ 个循环；７２℃ ７ ｍｉｎ。 扩增结果进行 １．８％的琼脂糖凝胶，
１２０ Ｖ ４０ ｍｉｎ 电泳后，切目的片段，并回收。 ＰＣＲ 扩增后并对其产物进行纯化、定量和均一化形成测序文库，
建好的文库先进行文库质检，质检合格的文库用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ２５００ 进行双向测序。 对原始数据使用 ＦＬＡＳＨ
软件进行拼接，将拼接得到的序列使用 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ 软件进行质量过滤，并使用 ＵＣＨＩＭＥ 软件去除嵌合体，得
到高质量的 Ｔａｇｓ 序列（有效序列数） ［２３］；在相似性 ９７％的水平上使用 ＵＳＥＡＲＣＨ 软件对序列进行聚类，以测

序所有序列数的 ０．００５％作为阈值过滤操作分类单元（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ，ＯＴＵｓ），对 ＯＴＵｓ 代表序列

进行物种注释，细菌 ＯＴＵｓ 的序列用 ＲＤＰ Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ 的方法与 Ｓｉｌｖａ 的数据库（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ａｒｂ⁃ｓｉｌｖａ．ｄｅ）进行物

种注释分析（设定置信度阈值为 ０．８） ［２４］，最后对各样品的全部数据进行均一化处理。
２．２．５　 数据处理

使用 ＳＰＳＳ１８．０ 软件对均值、标准误进行计算，采用 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数对各个指标进行了相关性分析。 采

用 ＣＡＮＯＣＯ ５．０ 进行蒙特卡罗检验和冗余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ）分析了生态因子对细菌多样性的

影响。

３　 结果与分析

３．１　 蒙古沙冬青根际土壤细菌群落组成分析

通过对沙冬青 ２６ 个样地 ７８ 个样本高通量测序共检测到细菌 １５ 门、４３ 纲、６８ 目、１２３ 科和 １８５ 属。 图 ２
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和图 ３ 分别展示了沙冬青各样地门（Ｐｈｙｌｕｍ）和纲（Ｃｌａｓｓ）分类水平的细菌群落结构。 从图 ２ 可知，沙冬青根

际土壤中检测到的主要门有：蓝菌门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、绿弯菌

门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、软壁菌门 （ Ｔｅｎｅｒｉｃｕｔｅｓ）、变形菌门 （Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌门 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、螺旋体菌门

（Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ）、疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）和放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）。 蓝菌门、变形杆菌门、放线菌门

（相对丰度＞２％）是土壤中占主导地位的微生物，约占到了所有微生物总数的 ７０％—８０％以上。 蓝菌门的变

化范围为 ２８．９０％—７４．６２％，均值为 ６５．７４％；变形杆菌门的变化范围为 ２８．９０％—４０．２６％，均值为 ２１．７２％；放
线菌门的变化范围为 ２．３８％—１４．９５％，均值为 ６．２８％。 各优势菌门在不同样地的分布均有明显差异，大多数

物种已分类明确，样地中仅有少量未分类命名物种。

表 １　 蒙古沙冬青采样点群落特征

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ａ．ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

样地
Ｐｌｏｔ

取样地点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎ

群落类型
Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｔｙｐｅ

群落盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ ／ ％

群落高度
Ｈｅｉｇｈｔ ／ ｃｍ

主要伴生物种
Ｍａｊｏｒ ｃｏｍｐａｎｉｏｎ ｓｐｅｃｉｅｓ

Ａ１、Ａ２ 宁夏黄泥岗、须弥山 蒙古沙冬青 ３２．８４—９５．３７ １２—２４０

九 顶 草 （ Ｅｎｎｅａｐｏｇｏｎ ｄｅｓｖａｕｘｉｉ ）、 红 砂
（Ｒｅａｕｍｕｒｉａ ｓｏｏｎｇａｒｉｃａ）、猪毛蒿（ Ａｒｔｅｍｉｓｉａ
ｓｃｏｐａｒｉａ）、刺沙蓬（ Ｓａｌｓｏｌａ ｔｒａｇｕｓ）、短花针
茅（Ｓｔｉｐａ ｂｒｅｖｉｆｌｏｒａ）

Ａ３、Ａ１６、Ａ２４
宁夏吴忠市、内蒙古
乌海 市、 阿 拉 善 盟
左旗

蒙古沙冬青 ２７．０７—８０．８４ ３—１０５ 毛刺锦鸡儿（Ｃａｒａｇａｎａ ｔｉｂｅｔｉｃａ）、九顶草、
刺沙蓬、猪毛蒿、

Ａ４、Ａ２１ 宁夏中卫、海原、内
蒙古阿拉善盟左旗

蒙古沙冬青 ２１．０２—４１．２７ １２—１４０

沙 鞭 （ Ｐｓａｍｍｏｃｈｌｏａ ｖｉｌｌｏｓａ ）、 白 莎 蒿
（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｂｌｅｐｈａｒｏｌｅｐｉｓ）、虎榛子（Ｏｓｔｒｙｏｐｓｉｓ
ｄａｖｉｄｉａｎａ ）、 草 原 石 头 花 （ Ｇｙｐｓｏｐｈｉｌａ
ｄａｖｕｒｉｃａ）

Ａ５、Ａ１７、Ａ１８、Ａ２５
宁夏 红 寺 堡、 惠 农
区、内蒙古乌海市、
阿拉善盟左旗

蒙古沙冬青 ２１．０４—８８．５１ ３—４１０
蓍状亚菊（ Ａｊａｎｉａ ａｃｈｉｌｌｏｉｄｅｓ）、猪毛蒿、旱
榆 （ Ｕｌｍｕｓ ｇｌａｕｃｅｓｃｅｎｓ ）、 中 亚 细 柄 茅
（Ｐｔｉｌａｇｒｏｓｔｉｓ ｐｅｌｌｉｏｔｉｉ）

Ａ６、Ａ１３、Ａ２３ 内蒙古阿拉善左旗、
巴彦淖尔

蒙古沙冬青 ３４．８６—６６．０３ ８—１６０
狗 尾 草 （ Ｓｅｔａｒｉａ ｖｉｒｉｄｉｓ ）、 新 巴 黄 耆
（Ａｓｔｒａｇａｌｕｓ ｇｒｕｂｏｖｉｉ）、 霸 王 （ Ｚｙｇｏｐｈｙｌｌｕｍ
ｘａｎｔｈｏｘｙｌｏｎ）、蒺藜（Ｔｒｉｂｕｌｕｓ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉｓ）

Ａ７、Ａ９
内蒙古阿拉善盟左
旗、巴彦淖尔乌拉特
后旗

蒙古沙冬青 ２６．０６—５１．４６ ５—１３９

矮脚锦鸡儿（Ｃａｒａｇａｎａ ｂｒａｃｈｙｐｏｄａ）、蒙古
韭 （ Ａｌｌｉｕｍ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｍ ）、 霸 王、 驼 绒 藜
（ Ｋｒａｓｃｈｅｎｉｎｎｉｋｏｖｉａ ｃｅｒａｔｏｉｄｅｓ ）、 绵 刺
（Ｐｏｔａｎｉｎｉａ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ）

Ａ８、Ａ１０、Ａ１４、Ａ２０
内蒙古巴彦淖尔、乌
拉特后旗、阿拉善盟
左旗

蒙古沙冬青 ２１．０３—８０．０４ ７—１７０
狗尾草、沙蓬（Ａｇｒｉｏｐｈｙｌｌｕｍ ｓｑｕａｒｒｏｓｕｍ）、蒺
藜 （ Ｔｒｉｂｕｌｕｓ ｔｅｒｒｅｓｔｒｉｓ ）、 雾 冰 藜 （ Ｂａｓｓｉａ
ｄａｓｙｐｈｙｌｌａ）

Ａ１１、Ａ１２、Ａ１９、Ａ２２ 内蒙古磴口县、阿拉
善盟左旗

蒙古沙冬青 ２０．２４—９７．０５ １８—１８０
白刺 （ Ｎｉｔｒａｒｉａ ｔａｎｇｕｔｏｒｕｍ ）、 叉 枝 鸦 葱
（ Ｓｃｏｒｚｏｎｅｒａ ｍｕｒｉｃｕｌａｔａ ）、 白 莎 蒿、 梭 梭
（Ｈａｌｏｘｙｌｏｎ ａｍｍｏｄｅｎｄｒｏｎ）、刺沙蓬

Ａ１５、Ａ２６ 内蒙古鄂尔多斯、阿
拉善盟左旗

蒙古沙冬青 ３３．５２—７０．８３ ７—１４０ 蒺藜、无芒隐子草（Ｃｌｅｉｓｔｏｇｅｎｅｓ ｓｏｎｇｏｒｉｃａ）、
白刺、蒺藜、短脚锦鸡儿

通过纲分类层次 （图 ３） 的统计表明： 样品中优势菌纲 （相对丰度 ＞ ２％） 主要有 α⁃变形菌纲

（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌纲（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、γ⁃变形菌纲（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）。 Α⁃变形菌纲的变化范围

为 １０．９６％—２８．３６％，均值为 １７．４８％；放线菌纲的变化范围为 １．６５％—１０．２１％，均值为 ４．７６％；γ⁃变形菌纲的
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变化范围为 ０．７０％—７．１８％，均值为 ３．２８％。 样品中分类层次不明确和未分类命名的物种较少，说明大多数已

分类明确。 在菌纲水平上，已分类清晰和准确命名的细菌群落在不同样地的分布差异不明显。

图 ２　 蒙古沙冬青土壤样品主要细菌种类在门水平上的相对丰度

Ｆｉｇ．２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ Ａ． ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ

图 ３　 蒙古沙冬青土壤样品主要细菌种类在纲水平上的相对丰度

Ｆｉｇ．３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ Ａ． ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ

３．２　 蒙古沙冬青根际土壤细菌多样性分析

对 ７８ 个样品在 ９７％的相似水平下进行高通量测序，共得到有效序列条数为 ５５３９８２４，对有效序列条数进

行聚类共获得 ＯＴＵ 样品数为 ３０６７１，各样本 ＯＴＵ 覆盖率（Ｃｏｖｅｒａｇｅ）均高于 ９９．８９％，该指数反映本次测序结果

代表了样本中微生物的真实情况（表 ２）。 从稀释曲线的结果（图 ４）可以看出，细菌的稀释曲线随着测序条数

的加大均基本趋于平缓，则表明样品序列充分，能够代表物种的多样性，可以进行多样性数据分析。
表 ２ 所示为蒙古沙冬青根际细菌多样性指数。 Ａｌｐｈａ 多样性反映的是单个样品物种多样性，有多种衡量

指标：Ｃｈａｏ１ 指数、Ａｃｅ 指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数。 Ｃｈａｏ１ 指数和 Ａｃｅ 指数衡量土壤真菌群落物种数

量的多少，指数越高说明样品细菌物种数量就越高，Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数反映土壤细菌群落物种多样性，
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数值越大，Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数值越小，说明样品的物种多样性越高。 由表 ２ 可知，１５ 个采样点的土壤样

品 Ａｃｅ 和 Ｃｈａｏ１ 指数的变化范围分别为 ３１１．９２—５１１．５５、３３３．８７—５１３．３１；Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数变化范围在

１．５３—４．３１ 之间，其数值相对较低，说明 ２６ 个采样点的细菌多样性相对较低。
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图 ４　 蒙古沙冬青根际土壤样本细菌多样性稀释曲线

Ｆｉｇ．４　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ａ． ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ

表 ２　 蒙古沙冬青根际土壤细菌多样性一览表

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ａ． ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ

样地编号
Ｓａｍｐｌｅ ＩＤ

分类单元
ＯＴＵ

有效序列数
Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｔａｇｓ

覆盖率
Ｃｏｖｅｒａｇ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ａ１ ４５９ ６２２９５ ９９．８８％ ５０３．３９±２３．１９ ５０９．３５±２６．３９ ０．２２±０．１２ ３．３８±０．８３

Ａ２ ４５８ ６４０５８ ９９．８９％ ４９９．７７±７．２４ ５０６．１８±３．４５ ０．２９±０．０８ ２．８３±０．３９

Ａ３ ４２１ ７１９８６ ９９．９０％ ４７０．１１±２１．３９ ４７４．４５±２０．９８ ０．４９±０．０１ １．８１±０．１４

Ａ４ ４８０ ６１７６３ ９９．９１％ ５０３．３４±５．５５ ５０８．０７±７．６６ ０．１３±０．１２ ４．３１±０．８９

Ａ５ ４２７ ７２１６７ ９９．８９％ ４７８．５９±２４．２０ ４８７．８６±３１．７８ ０．５２±０．０４ １．７６±０．２１

Ａ６ ３３４ ７１１９０ ９９．８９％ ３９９．９±９．０２ ４０６．３１±２．０９ ０．３１±０．１１ ２．３６±０．３４

Ａ７ ４２９ ７０６６０ ９９．９０％ ４７３．５１±８．４５ ４８１．９８±１５．９３ ０．４５±０．０６ ２．００±０．０８

Ａ８ ４３１ ７１８６３ ９９．８９％ ４８５．６８±２３．５９ ４８４．７４±２２．４８ ０．５２±０．０４ １．７９±０．１９

Ａ９ ４１１ ７２２０７ ９９．９２％ ４４６．２３±１２．４８ ４５４．１５±１６．３２ ０．４７±０．０５ ２．０１±０．２５

Ａ１０ ４５２ ７１５４１ ９９．８９％ ５０６．１３±１１．７６ ５１１．７６±１１．０５ ０．４８±０．０４ １．９０±０．１５

Ａ１１ ２７２ ７２５３９ ９９．９２％ ３４９．１２±１６．２０ ３３３．８７±２３．２４ ０．５３±０．０１ １．５３±０．０５

Ａ１２ ２７３ ７１３８５ ９９．９０％ ３３１．９２±２７．２０ ３３７．０５±２９．０１ ０．４９±０．０８ １．６８±０．２８

Ａ１３ ４０７ ７２００８ ９９．８９％ ４６１．２４±６．７０ ４６９．７１±３．９３ ０．４３±０．０９ ２．０５±０．３７

Ａ１４ ４００ ７２１４３ ９９．９２％ ４３８．１５±３．１６ ４３７．１±３．９４ ０．５３±０．０３ １．７４±０．１４

Ａ１５ ３５０ ７１８６３ ９９．９１％ ３９５．５３±９．３０ ３９２．７８±９．４５ ０．５３±０．０３ １．６７±０．１３

Ａ１６ ３６２ ７１５９４ ９９．８９％ ４２６．５４±８．３４ ４２７．２１±５．８０ ０．４６±０．０８ １．８５±０．４４

Ａ１７ ４２１ ７１６８７ ９９．８９％ ４７７．５９±３．３０ ４８２．５８±１．８５ ０．４５±０．０３ １．９３±０．１４

Ａ１８ ４４１ ７１２８９ ９９．８９％ ４８８．８２±１８．４１ ５０２．３１±１８．２３ ０．４８±０．０４ １．９５±０．１９

Ａ１９ ３０１ ７０６６８ ９９．８９％ ４１４．６±１３．５５ ４０７．９９±１３．６６ ０．４２±０．０１ １．９２±０．０９

Ａ２０ ３９２ ７０６７４ ９９．９０％ ４４０．３２±１１．２３ ４５１．５４±１６．９３ ０．３５±０．０３ ２．２４±０．０９
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续表

样地编号
Ｓａｍｐｌｅ ＩＤ

分类单元
ＯＴＵ

有效序列数
Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｔａｇｓ

覆盖率
Ｃｏｖｅｒａｇ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ａ２１ ３３７ ７１６７４ ９９．８９％ ３９７．４１±４．９９ ４０３．６１±８．４６ ０．４８±０．０５ １．７０±０．１８

Ａ２２ ４０６ ７１６２９ ９９．９０％ ４５３．４７±１２．５９ ４５５．１３±１５．１０ ０．５４±０．０４ １．７０±０．１４

Ａ２３ ３３５ ７０８００ ９９．９０％ ３８６．０３±２９．８５ ３８８．６６±３０．４２ ０．５１±０．０１ １．６２±０．０２

Ａ２４ ３７２ ７１２８６ ９９．９１％ ４１７．８４±２２．５４ ４１８．９７±２０．３６ ０．５±０．０５ １．６６±０．２２

Ａ２５ ４８５ ６８０５０ ９９．９１％ ５１１．５５±１１．４１ ５１３．３１±１１．７７ ０．３１±０．１４ ３．０２±０．９２

Ａ２６ ３６８ ６９５４１ ９９．８９％ ４２９．１１±１３．７９ ４４５．８９±１９．４９ ０．４８±０．０１ １．７８±０．０４

　 　 数据均以平均值±标准误表示

３．３　 蒙古沙冬青根际土壤细菌在门水平上与生态因子相关性分析

土壤细菌在门平上与水热及土壤理化因子 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关分析发现（表 ３），大多数细菌在门水平上的丰度

与纬度、海拔、年均降雨量、太阳辐射有显著相关性，如蓝细菌门与纬度极显著正相关，与年均降雨量极显著负

相关，与太阳辐射显著正相关；变形杆菌门与纬度和年均降雨量显著负相关；放线菌门与海拔显著正相关；酸
杆菌门与海拔显著正相关，与年均降雨量极显著正相关，与太阳辐射极显著负相关；拟杆菌门与纬度显著负相

关，与年均降雨量极显著正相关；螺旋体菌门与纬度极显著负相关，与年均降雨量极显著正相关，与太阳辐射

显著负相关；绿弯菌门与海拔极显著正相关，与年均降雨量显著正相关；疣微菌门与年均降雨量显著正相关。
其中部分菌门与土壤理化性质有显著相关性。 如放线菌门与降解氮显著正相关；拟杆菌门与含水率显著相

关；厚壁菌门与全氮极显著正相关；绿弯菌门与降解氮显著正相关。
３．４　 生态因子对沙冬青根际土壤细菌多样性指数的影响

通过蒙特卡罗检验对沙冬青细菌多样性指数与环境因子进行分析，结果显示沙冬青根际细菌多样性指数

与年均降雨量（Ｆ＝ １２．８，Ｐ＝ ０．００２）、纬度（Ｆ＝ ５．１，Ｐ＝ ０．０１６）、太阳辐射（Ｆ＝ ５，Ｐ＝ ０．０２）呈显著相关性，为主要

的环境影响因子。 而海拔（Ｆ＝ ２．９，Ｐ＝ ０．０６６）、碱解氮（Ｆ＝ ２．７，Ｐ＝ ０．０６６）、全氮（Ｆ ＝ ２．４，Ｐ ＝ ０．１）、年均温（Ｆ ＝
０．７，Ｐ＝ ０．４３２）、有机碳（Ｆ＝ ０．４，Ｐ＝ ０．６１４）、ｐＨ（Ｆ＝ ０．３，Ｐ＝ ０．６４６）、速磷（Ｆ＝ ０．３，Ｐ＝ ０．７１４）、全磷（Ｆ ＝ ０．３，Ｐ ＝
０．６７２）、经度（Ｆ＝ ０．１，Ｐ＝ ０．９８２）对沙冬青根际细菌多样性的影响不显著。

沙冬青根际土壤细菌多样性指数与主要生态因子 ＲＤＡ 排序表明（表 ４ 和图 ５）：第一至第四主轴累计解

释了沙冬青根际土壤细菌多样性指数 ５２．６９％的方差，其中第一主轴和第二主轴解释了沙冬青根际土壤细菌

多样性指数 ４５．４１％和 ７．１６％的方差。 因此，沙冬青根际土壤细菌多样性指数在排序轴上的分布能够反映了

细菌空间分布特征随生态因子的变化趋势。
ＲＤＡ 排序图反映了沙冬青根际细菌群落组成及多样性与生态因子之间的关系（图 ５）。 箭头越长表示对

沙冬青根际细菌群落多样性的解释量越大。 箭头的之间的角度代表了变量之间的相关性。 角度越小，相关性

越大，反之则越小。 其结果与相关性分析一致。
ＲＤＡ 分析表明，沙冬青根际细菌群落多样性与年均温、海拔、碱解氮存在正相关关系，与太阳辐射、纬度

存在负相关关系，年均温、太阳辐射和纬度对沙冬青根际细菌群落多样性的影响较大。 纬度和太阳辐射是影

响蓝细菌门分布的主要因子；碱解氮是影响放线菌门分布的主要因子，年均温是影响酸杆菌门、拟杆菌门、螺
旋体菌门、绿弯菌门、疣微菌门分布的主要因子，全氮是影响厚壁菌门分布的主要因子。 生态因子的相关性，
如有机质与碱解氮和全氮正相关，能够反映出不同样地土壤中的碳氮耦合对细菌多样性的影响。

４　 讨论

４．１　 蒙古沙冬青根际土壤细菌群落组成

大多数根际细菌对植物的生长是有利的，可以给植物提供营养，增强植物对营养元素的吸收，还可以保护

植物免受病原菌的侵害［２５⁃２６］。 随着高通量测序技术在荒漠生态系统领域的广泛应用，对荒漠植物土壤细菌
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表 ４　 蒙古沙冬青根际土壤细菌多样性指数与生态因子 ＲＤＡ 排序

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ＲＤＡ ｒａｎｋｉｎｇ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ａ． ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ

ＲＤＡ 排序轴
ＲＤＡ ｓｏｒｔ ａｘｉｓ

第一轴
ＡＸ１

第二轴
ＡＸ２

第三轴
ＡＸ３

第四轴
ＡＸ４

特征值 Ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅｓ ０．４５４１ ０．０７１６ ０．００１ ０．０００２

累积解释变量 Ｅｘｐｌａｉｎｅｄ ｖａｒｉａｔｉｏｎ （ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ） ４５．４１ ５２．５７ ５２．６８ ５２．６９

非典型相关 Ｐｓｅｕｄｏ⁃ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ０．７７１７ ０．５５５２ ０．５２０６ ０．３３１６

累计解释拟合变量 Ｅｘｐｌａｉｎｅｄ ｆｉｔｔｅｄ ｖａｒｉａｔｉｏｎ（ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ） ８６．１８ ９９．７８ ９９．９７ １００

图 ５　 蒙古沙冬青根际土壤细菌多样性与生态因子的 ＲＤＡ 排序图

Ｆｉｇ．５　 ＲＤＡ ｒａｎｋｉｎｇ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ａ． ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ

ＬＯＮ：纬度 Ｌａｔｉｔｕｄｅ；ＬＡＴ：经度 Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ；ＡＬＴ：海拔 Ａｌｔｉｔｕｄｅ；ＴＰ：全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＴＮ：全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ＳＯＣ：土壤有机质 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ

ｍａｔｔｅｒ；ＡＰ：速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ；ＡＮ：碱解氮 Ａｌｋａｌｉ⁃ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ｐＨ：土壤 ｐＨ 值 Ｓｏｉｌ ｐＨ；ＭＡＰ：年均降雨量 Ａｖｅｒａｇｅ ａｎｎｕａｌ

ｒａｉｎｆａｌｌ；ＭＡＴ：年均温 Ａｎｎｕａｌ ａｖｅｒａｇｅ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ；ＳＲＡＤ：太阳辐射 Ｓｕｎ ｒａｄｉａｔｉｏｎ

群落结构的分布特点已有了基本的认识：荒漠植物根系土壤中主要的细菌群落组成基本相似，主要以变

形菌门、放线菌门、厚壁菌门、酸杆菌门等为优势菌类［２７⁃２９］，这与本研究结果基本一致。 沙冬青主要优势菌类

为蓝细菌门、变形杆菌门、放线菌门，相对丰度和占总丰度的 ９３．７３％。 蓝细菌门相对丰度与年均降雨量呈极

显著负相关（Ｐ＜０．０１），有研究表明，蓝细菌是一种古老的自养型细菌，分布很广泛，种类繁多，有些种类在暗

环境下也能生长，有些种类却可以利用光能固定碳，氮能力，营养要求极低，而且表现出一定的抗旱抗盐特

性［３２］，对极端环境的适应性很强［３０⁃３１］。 在荒漠贫瘠的土壤中，蓝细菌门作为沙冬青根际土壤细菌的第一大类

群，能够为沙冬青富集生长必需元素提供更适宜生长的微环境，促进沙冬青的生长。 变形菌门是一大类细菌

群落，能够降解许多复杂的纤维素［３３］与木质素［３４］，在很多细菌群落研究中都具有最高的相对丰度［３５，３０］。 本

研究中变形菌门相对丰度与年均降雨量呈极显著负相关（Ｐ＜０．０１），有研究发现放线菌门在土壤含水量较低

的土壤中相对含量高［２９］，与本研究结果一致。 在变形菌门中，α⁃变形菌和 γ⁃变形菌是最重要的亚门，相对丰

度范围分别为 １０．９６％—２８．３６％、１．３２％—７．１８％。 李新等［３６］ 研究发现变形菌门是盐碱土壤的主要类群。 本

研究中，变形菌门是主要的次优势菌门，而该地区土壤呈弱碱性与李新等研究结果一致。 放线菌门喜欢微碱

性土壤，是干旱半干旱土壤中分布比较广泛的细菌类群，其相对丰度为 ６．２８％。 放线菌分枝状的菌丝体能够

产生各种胞外水解酶，降解土壤中各种不溶性有机物质以供细胞代谢所需的各种营养，在自然界物质循环、土

８６６８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

壤改良等方面都具有重要作用［１７］。 放线菌门是好气性微生物，土样含氧量较高的环境更适合放线菌门的生

长［３７］。 其他菌门虽然在沙冬青根际土壤中都有分布，但相对丰度都比较低。 许多研究发现 ｐＨ 是影响微生物

群落的主要影响因素［３８］，这与本研究的结果不一致，可能是沙冬青分布区的 ｐＨ 变化范围比较小，所以对微生

物群落的影响比较小。
４．２　 蒙古沙冬青根际土壤细菌群落多样性与生态因子关系

在野外调查时发现，蒙古沙冬青多生长在沙丘、河滩沙地、砂砾土上，蒙古沙冬青分布地区根系表层累积

了大量的凋落物，土壤微生物通过分解植物根系分泌物及凋落物对土壤理化性质与其自身多样性产生

影响［３９］。
一般认为，荒漠地区土壤微生物群落的组成和功能直接取决于生态因子［６］，例如水分、土壤养分、太阳辐

射、植被类型等。 沙冬青群落生长于沙地生境，在长期干旱、风蚀条件下，不利于碳和氮积累，导致表层土壤养

分贫瘠化，灌木的“肥岛”效应不明显，为其他荒漠植物种的入侵设置了障碍，沙冬青成了该生长区的灌木优

势种［４０］。 ｐＨ、有机质含量、全氮、碱解氮、全磷、速磷［４１］等土壤理化因子和经纬度、海拔、年均温、年均降雨量、
太阳辐射等生态因子可能都影响沙冬青根际土壤细菌的空间分布格局。 ＲＤＡ 分析表明：土壤理化因子和 ｐＨ
等对土壤细菌群落结构和多样性的影响并不显著，而纬度、年均降雨量、辐射对土壤细菌群落结构和多样性有

显著性影响，这与贺学礼［１８］有关沙冬青根际土壤微生物分布和土壤因子之间有显著相关性的结果有所不同。
究其原因可能是选择的沙冬青都是野生的，不是人工种植的，人为的扰动很少，没有土壤营养元素的人为输

入；另外，采样地纬度和海拔差异较大，具有明显的尺度效应，这些因素的共同作用，导致土壤营养元素对土壤

细菌群落结构和多样性的影响不如气候因子影响显著。 许多研究表明，水分对荒漠植物根际微生物多样性和

生长影响较大。 本研究中，年均降雨量即水分是影响沙冬青根际土壤细菌群落结构和多样性的最重要因子，
这与前人研究的结果一致［４２⁃４３］。 沙冬青根际土壤细菌多样性与太阳辐射呈负相关，是因为荒漠生境中植物

稀疏，地表裸露较多，太阳辐射量对光合微生物来说已远远超过其光合有效辐射［４４］，高强度太阳辐射降低了

土壤微生物的存活率和多样性。
高通量测序技术作为二代测序方法，被大多数学者用来研究土壤微生物的生物地理学分布［３８，４５］，探究土

壤微生物是否像动物、植物那样随着纬度的差异而变化。 Ｌｉｕ 对东北黑土细菌群落的研究认为纬度是影响土

壤微生物分布的重要因素［４６］，Ｚｈａｎｇ 等对不同植被类型下北麓河多年冻土微生物的研究认为纬度不是影响土

壤微生物的主要因素［４７］。 本研究中研究区域南北跨度比较大，纬度变化明显，因此纬度变化是影响沙冬青根

际土壤细菌分布的主要因素。 本研究探明了沙冬青土壤细菌的地理分布，为评估沙冬青在荒漠生态系统维持

中的作用提供理论依据。

５　 结论

（１）在 ９７％的相似度水平下将有效序列进行聚类，获得的 ＯＴＵ 进行分类学物种注释，２６ 个样品获得细菌

３０６７１ 个 ＯＴＵ，蒙古沙冬青检测到细菌 １５ 门，４３ 纲，６８ 目，１２３ 科，１８５ 属。
（２）蒙古沙冬青根际土壤中的优势菌门为蓝菌门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门

（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）。 主要的优势菌纲为主要有 α⁃变形菌纲（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌纲（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、γ⁃变
形菌纲（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）。

（３）７８ 个样本测序覆盖率均高于 ９９％，Ａｌｐｈａ 多样性指数的测序结果代表了沙冬青根际土壤细菌的真实

情况，但细菌多样性相对较低。
（４）ＲＤＡ 分析显示：年均降雨量、纬度和太阳辐射是影响沙冬青根际细菌多样性的主要因子。
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