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荒漠孑遗植物四合木对土壤古菌群落的影响
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１ 北方民族大学生物科学与工程学院，国家民委生态系统建模和应用重点实验室， 银川　 ７５００２１
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摘要：土壤是植物定居的场所，也是植物⁃微生物互作的重要界面。 古菌是土壤微生物重要组份，在碳、氮、硫、铁等元素的生物

地球化学循环和植物的生长发育、适应生境中发挥重要作用。 植物定居对土壤古菌群落的影响研究鲜有开展，孑遗植物在研究

植物⁃微生物⁃环境互作中具有独特的优势。 采用扩增子高通量测序技术，研究以荒漠孑遗植物四合木为建群种或优势种的四

合木⁃红砂⁃珍珠⁃针茅群落、四合木⁃针茅群落和四合木群落等三种荒漠植物群落类型中，四合木根区土壤和光板地土体土壤古

菌群落特征，揭示四合木定居对土壤古菌物种数量、多样性、群落组成及功能的影响。 结果表明，荒漠孑遗植物四合木定居不仅

增加了根区土壤古菌的物种数量，提高了根区土壤古菌群落多样性，而且改变了土壤古菌群落组成，减少了奇古菌门

Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科未分类的属氨氧化古菌（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ）和暂定 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ 属氨氧化古菌（Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ

Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ）相对丰度，增加了 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科暂定 Ｎｉｔｒｏｃｏｓｍｉｃｕｓ 属氨氧化古菌（Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｎｉｔｒｏｃｏｓｍｉｃｕｓ）和广古菌门海

洋古菌类群Ⅱ中未分类的属 （ ｎｏｒａｎｋ ＿ ｏ ＿Ｍａｒｉｎｅ ＿Ｇｒｏｕｐ ＿ ＩＩ） 相对丰度，广古菌门热原体纲未分类的属 （ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｃ ＿ ＿

Ｔｈｅｒｍｏｐｌａｓｍａｔａ）相对丰度变化显著。 植物群落演替对四合木根区土壤和光板地土体土壤古菌群落均无显著影响。

Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科氨氧化古菌是三种不同荒漠植物群落类型中土壤古菌的核心微生物组。 四合木定居也显著改变土壤古菌

群落的功能，减弱了高丰度功能，增强了低丰度功能，对有氧呼吸、核苷酸合成、氨基酸合成等途径影响显著。 荒漠孑遗植物四

合木定居改变了土壤古菌群落物种数量、多样性、组成、功能等特征。
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ａｒｃｈａｅａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｒｅｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｄｅｓｅｒｔ ｐｌａｎｔｓ． Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅ， ｔｈｅ ｒｅｌｉｃｔ ｐｌａｎｔ
Ｔｅｔｒａｅｎａ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ ｃｏｌｏｎｉｚａｔｉｏｎ ｇｒｅａｔｌｙ ｃｈａｎｇｅｄ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ａｒｃｈａｅａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｓｏｉｌ． Ｔｈｅ ｈｉｇｈ ａｂｕｎｄａｎｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ
ａｒｃｈａｅａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｓｏｉｌ ｗａｓ ｗｅａｋｅｎｅｄ ａｎｄ ｔｈｅ ｌｏｗ ａｂｕｎｄａｎｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｗａｓ ｅｎｈａｎｃｅｄ． Ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｆｆｅｃｔ ｏｎ
ａｅｒｏｂｉｃ ｒｅｓｐｉｒａｔｉｏｎ， ｔｈｅ ｐａｔｈｗａｙ ｏｆ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｐａｔｈｗａｙ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ． Ｔｈｅ ｒｅｌｉｃｔ ｐｌａｎｔ
Ｔｅｔｒａｅｎａ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ ｃｏｌｏｎｉｚａｔｉｏｎ ｈａｓ ｃｈａｎｇｅｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ａｒｃｈａｅａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｄｅｓｅｒｔ ｓｏｉｌ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｓｐｅｃｉｅｓ， ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ， ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ， ｅｔｃ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｔｅｔｒａｅｎａ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ； ａｒｃｈａｅａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； ｄｅｓｅｒｔ ｓｏｉｌ； ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

土壤微生物是陆地生态系统中重要的分解者，驱动着各种生态过程［１］。 由于植物的定居，土壤微生物被

分为光板地土体土壤（ｂａｒｒｅｎ ｓｏｉｌ，非植株生长区域）微生物、植物根区或根围土（ｒｏｏｔ⁃ｚｏｎｅ ｓｏｉｌ，植株生长区域）
微生物、植物根际土（ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ，紧附根表层 ５ ｍｍ 以内）微生物、植物根面土（ｒｈｉｚｏｐｌａｎｅ ｓｏｉｌ，紧根表层）
微生物和植物根内生（ｅｎｄｏｓｐｈｅｒｅ）微生物［２⁃３］。 根区和根际土是土壤微生物与植物相互作用的重要场所［４］，
一方面，植物通过根系活动和根系分泌物，改变根区和根际土壤的养分含量及其他土壤理化性质，从而改变根

区和根际微生物群落的组成，使得根区和根际与光板地土体土壤微生物群落组成和多样性上具有明显的差

异［５⁃６］；同时，根区和根际微生物通过自身代谢活动将土壤营养物质分解、转化为植物可吸收利用的形态，促
进植物生长，提高植物干旱、盐碱等胁迫条件的适应性［７⁃９］。 目前，植物对土壤微生物影响的研究主要集中于

细菌和真菌［４，１０⁃１１］，提出根际微生物群落“两步选择”组装模型，即根际微生物群落是通过植物对分布于根外

土壤的微生物两步筛选过程形成的［１２⁃１４］。
古菌过去一直被认为仅存在于极端条件下。 随着在沼泽、稻田、农田等陆地生态系统中发现大量古菌的

存在，其在陆地生态系统中的地位引发了重视。 土壤古菌与细菌一样，在碳、氮、硫、铁等元素的生物地球化学

循环中发挥重要作用［１５⁃１７］。 有研究表明，植物的根和根际可以提供无氧或缺氧的微生态位，是产甲烷菌和氨

氧化古菌的特殊栖息地，贡献产生温室气体甲烷以及参与基于互生的氮循环。 而自然生态系统中植物定居对

土壤古菌群落影响鲜有报道［１７］。
西鄂尔多斯地处亚非荒漠东部边缘，自然地理景观以草原化荒漠和荒漠化草原为主。 由于边缘效应和古

地理等原因，植被中的建群种和优势种大部分是古地中海孑遗种，被誉为古地中海孑遗植物“避难所”。 四合

木（Ｔｅｔｒａｅｎａ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ Ｍａｘｉｍ．），蒺藜科，强旱生落叶小灌木，起源于 １．４ 亿年前的古地中海植物区系，是中国

特有的古老孑遗单种属种植物，被誉为植物的“活化石”和植物中的“大熊猫”，国家一级濒危珍稀保护植物，
也是蒙古高原、亚洲中部的特征属之一，全世界只在内蒙古鄂托克旗西部⁃乌海⁃宁夏石嘴山地区作为建群种

和优势种形成群落，是研究古生物与古土壤微生物相互作用的极好素材［１８⁃１９］。 四合木相关微生物的研究已

９４５３　 ９ 期 　 　 　 刘建利　 等：荒漠孑遗植物四合木对土壤古菌群落的影响 　
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有开展，赵世超［２０］ 以四合木、霸王（ Ｓａｒｃｏｚｙｇｉｕｍ ｘａｎｔｈｏｘｙｌｏｎ）、长叶红砂（Ｒｅａｕｍｕｒｉａ ｔｒｉｇｙｎａ）、珍珠（ Ｓａｌｓｏｌａ
ｐａｓｓｅｒｉｎａ） ４ 种荒漠珍稀濒危植物群落根际土壤为研究对象，筛选到固氮、溶磷、对植物具有促生作用的功能

菌种。 甘霖［２１］从四合木组织内和根际土壤分离到解磷、产生吲哚乙酸、产尿酶、产铁载体、产氨、产几丁质酶、
抑菌、耐碱、耐盐、耐重金属活性的放线菌；白明生等［２２］研究了一株四合木内生真菌链格孢发酵产物抑制植物

病原菌的活性；李骁［２３］有用 ＰＣＲ⁃ＤＧＧＥ 发现四合木分布区有煤样地和无煤样地土壤细菌遗传多样性有差

异；孙 芬［２４］ 发 现 四 合 木、 沙 冬 青 （ Ａｍｍｏｐｉｐｔａｎｔｈｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ ）、 绵 刺 （ Ｐｏｔａｎｎｉａ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ ）、 半 日 花

（Ｈｅｌｉａｎｔｈｅｍｕｍ ｓｏｎｇａｒｉｃｕｍ）等植物菌根侵染率高低不等。 但对以四合木为建群种或优势种的生态系统中土壤

古菌的研究未有涉及，因此，本实验采用高通量测序技术研究 ３ 种植物群落类型中四合木根际土壤和光板地

土体土壤古菌群落特征，揭示四合木定居对土壤古菌群落的影响，为四合木保护提供参考。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概括

研究区域设在内蒙古乌海市海南区甘德尔山四合木核心保护区，土壤贫瘠，大陆性气候，风大沙多、干旱

少雨、冬寒夏热，热量丰富。 本区属草原化荒漠地带，土壤以灰漠土和棕钙土为主，地表沙化严重［１８⁃１９］。
１．２　 方法

１．２．１　 样品采集

２０１９ 年 ８ 月，选择了四合木核心保护区内面积 １００ ｍ×１００ ｍ、相距约 １．２ ｋｍ，以四合木为建群种或优势种

的 ３ 种荒漠植物群落类型为研究样地，记录经度、纬度、海拔、植物群落和土壤类型（表 １）。 在每个样地梅花

型设 ５ 个 １０ ｍ×１０ ｍ 的样方，取每个样方所有的四合木植株，围绕植株 ３ 个方向，去掉 ３ ｃｍ 表层土（腐殖质

层），分别取距离根部 ５ ｃｍ 以内，深度 ０—２０ ｃｍ 土壤（矿物质层），每个样方内植株土壤混合作为一个根区土

壤样品（Ｒｚ＿ｓｏｉｌ），同时取距离四合木植株最近的无植物根系土壤作为光板地土体土壤样品，共 ３０ 个土壤样

品。 将每份样品分成 ２ 份，－８０℃条件下保存一份供分子生物学研究，一部分土样风干过筛后用于不同理化

指标的测定。

表 １　 样地及其特征一览表

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｉｎ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｒｅｇｉｏｎ

植物群落类型
Ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

方位
Ｏｒｉｅｎｔａｔｉｏｎ

海拔 ／ ｍ
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

地貌土壤特征
Ｆｅａｔｕｒｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ
ａｎｄ ｔｏｐｏｇｒａｐｈｙ

植物群落组成
Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｐｌａｎｔ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

四合木群落（Ｔｍ） １０６．８６９Ｅ， ３９．５２４Ｎ １４２３ 冲积平原，砾石质 四合木为主

四合木⁃红砂⁃珍珠⁃针茅群落
（Ｔｍ＿Ｒｓ＿Ｓｐ＿Ｓ） １０６．８７３Ｅ， ３９．５３７Ｎ １４０８ 丘陵，砂砾质，地表粉煤

四合木为主，伴生种为红砂、珍珠
和针茅为主

四合木⁃针茅群落（Ｔｍ＿Ｓ） １０６．８８６Ｅ， ３９．５４６Ｎ １３０４ 丘陵，砂质 四合木为主，伴生种为针茅

　 　 Ｔｍ：四合木群落 Ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ Ｔｅｔｒａｅｎａ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ；Ｔｍ＿Ｒｓ＿Ｓｐ＿Ｓ：四合木⁃红砂⁃珍珠⁃针茅群落 Ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ Ｔｅｔｒａｅｎａ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ，

Ｒｅａｕｍｕｒｉａ ｓｏｎｇａｒｉｃａ， Ｓａｌｓｏｌａ ｐａｓｓｅｒｉｎｅ ａｎｄ Ｓｔｉｐａ ｃａｐｉｌｌａｔａ；Ｔｍ＿Ｓ：四合木⁃针茅群落 Ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ Ｔｅｔｒａｅｎａ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ ａｎｄ Ｓｔｉｐａ ｃａｐｉｌｌａｔａ

１．２．２　 土壤古菌的检测

由上海美吉生物医药科技有限公司在 Ｍｉｓｅｑ ＰＥ３００ 平台完成，ＰＣＲ 扩增细菌古菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 基因 Ｖ３＋Ｖ４
区，扩增引物为 ５１５ＦｍｏｄＦ： ＧＴＧＹＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ， ８０６ＲｍｏｄＲ： ＧＧＡＣＴＡＣＮＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ［２５⁃２６］；数
据分析在在交互式微生物多样性云分析平台完成（ｗｗｗ．ｍａｊｏｒｂｉｏ．ｃｏｍ，上海美吉生物科技有限公司）：ＯＴＵ 划

分相似度为 ９７％，选择比对数据库 Ｓｉｌｖａ１３２ ／ １６Ｓ，分类置信度为 ０．７；挑取 ｄｏｍａｉｎ Ａｒｃｈａｅａ 的 ＯＴＵ，按最小样品

序列数抽平；物种、样本层级聚类方式用 ａｖｅｒａｇｅ，相对丰度计算用均值；多重检验校正 ｆｄｒ，后检验 Ｔｕｋｅｙ；多组

比较策略 ｏｎｅ⁃ａｇａｉｎｓｔ⁃ａｌｌ。

０５５３ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４１ 卷　
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２　 结果与分析

２．１　 ３ 种荒漠植物群落类型中四合木根区土壤和光板地土体土壤古菌群落 α 多样性

图 １　 不同荒漠植物群落类型中四合木根区土壤和光板地土体土壤古菌 Ｓｏｂｓ指数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数
Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ Ｓｏｂｓ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ａｒｃｈａｅａ ｉｎｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ａｎｄ ｂａｒｒｅｎ ｓｏｉｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｄｅｓｅｒｔ ｐｌａｎｔｓ

∗表示在 ５％水平显著；∗∗∗：表示在 １％水平显著；∗∗∗∗：表示在 ０．１％水平显著；Ｔｍ＿Ｒｓ＿Ｓｐ＿Ｓ＿Ｒｚ＿ｓｏｉｌ：四合木⁃红砂⁃珍珠⁃针茅群落根区
土壤 Ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ Ｔｅｔｒａｅｎａ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ， Ｒｅａｕｍｕｒｉａ ｓｏｎｇａｒｉｃａ， Ｓａｌｓｏｌａ ｐａｓｓｅｒｉｎｅ ａｎｄ Ｓｔｉｐａ ｃａｐｉｌｌａｔａ；Ｔｍ＿Ｓ＿Ｒｚ＿ｓｏｉｌ：四合
木⁃针茅群落根区土壤 Ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ Ｔｅｔｒａｅｎａ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ ａｎｄ Ｓｔｉｐａ ｃａｐｉｌｌａｔａ；Ｔｍ＿Ｒｚ＿ｓｏｉｌ：四合木群落根区土壤 Ｔｈｅ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ Ｔｅｔｒａｅｎａ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ；Ｔｍ＿Ｒｓ＿Ｓｐ＿Ｓ＿Ｂ＿ｓｏｉｌ：四合木⁃红砂⁃珍珠⁃针茅群落光板地土体土壤 Ｔｈｅ ｂａｒｒｅｎ ｓｏｉｌ ｉｎ ｔｈｅ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ Ｔｅｔｒａｅｎａ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ， Ｒｅａｕｍｕｒｉａ ｓｏｎｇａｒｉｃａ， Ｓａｌｓｏｌａ ｐａｓｓｅｒｉｎｅ ａｎｄ Ｓｔｉｐａ ｃａｐｉｌｌａｔａ；Ｔｍ＿Ｓ＿Ｂ＿ｓｏｉｌ：四合木⁃针茅群落光板地土体土壤 Ｔｈｅ
ｂａｒｒｅｎ ｓｏｉｌ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ Ｔｅｔｒａｅｎａ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ ａｎｄ Ｓｔｉｐａ ｃａｐｉｌｌａｔａ；Ｔｍ＿Ｂ＿ｓｏｉ：四合木群落光板地土体土壤 Ｔｈｅ ｂａｒｒｅｎ ｓｏｉｌ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ
Ｔｅｔｒａｅｎａ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ

３ 种荒漠植物群落类型中四合木根区土壤和光板地土体土壤古菌 Ｓｏｂｓ 指数（观测到的 ＯＴＵ 数目）如

图 １Ａ，除四合木⁃针茅群落光板地土体土壤外，其余二种植物群落类型中的四合木根区土壤古菌 Ｓｏｂｓ 指数均

显著高于处于相同植物群落类型中光板地土体土壤古菌 Ｓｏｂｓ 指数。 不同植物类群中光板地土体土壤 古菌
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Ｓｏｂｓ 指数两两之间均有显著差异，而不同植物类群中根区土壤 Ｓｏｂｓ 指数只有最高的四合木群落中四合木根

区土壤和最低的四合木⁃红砂⁃珍珠⁃针茅群落四合木根区土壤古菌有显著差异。 Ｓｏｂｓ 指数显示，荒漠孑遗植

物四合木定居增加了根区土壤古菌的物种数量。
３ 种荒漠植物群落类型中四合木根区土壤和光板地土体土壤古菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数如图 １Ｂ，３ 种

植物群落类型中的四合木根区土壤古菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数均显著高于所有光板地土体土壤古菌群落

Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数。 不同植物群落类型中根区土壤古菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数之间无显著差异，但不同

植物群落类型中光板地土体土壤 古菌 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数在最高的四合木⁃针茅群落光板地土体土壤和最低

的四合木⁃红砂⁃珍珠⁃针茅群落光板地土体土壤之间差异显著。 因此，荒漠孑遗植物四合木定居提高了根区土

壤古菌群落多样性，植物群落类型变化对土壤古菌群落多样性影响不显著。
２．２　 ３ 种荒漠植物群落类型中四合木根区土壤和光板地土体土壤古菌群落的物种组成比较

在 ３ 种不同荒漠植物群落类型中四合木根区土壤及光板地土体土壤样品中发现共 ３ 个门 ３ 个纲古菌，奇
古菌门（Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ）和广古菌门（Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ）是所有植物群落类型中四合木根区土壤及光板地土体土

壤样品古菌的优势类群和次优势类群，其相对丰度在不同植物群落类型中四合木根区土壤古菌群落之间差异

非常小，但在不同植物群落类型中光板地土体土壤古菌群落之间略有差异；在所有四合木根区土壤古菌群落

中，奇古菌门相对丰度比处于同一植物群落类型中的光板地土体土壤古菌群落降低，相反，而广古菌门在所有

四合木根区土壤古菌群落中比处于同一群落类型中的光板地土体土壤古菌群落却增高，纳古菌门

（Ｎａｎｏａｒｃｈａｅｏｔａ）只在四合木群落根区土壤古菌群落中出现（图 ２Ａ）。 物种差异分析也显示奇古菌门和广古菌

门相对丰度在所有样品间有显著差异（图 ２Ｂ）；而不同植物群落类型中四合木根区土壤之间和光板地土体土

壤之间均无显著差异（图 ２Ｃ，图 ２Ｄ）。 因此，四合木的定居使根区土壤中奇古菌门古菌减少，广古菌门古菌增

多，植物群落类型间无差异。
在 ３ 种不同荒漠植物群落类型中四合木根区土壤及光板地土体土壤样品中共发现 ５ 个科古菌，

Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科是所有样品古菌群落优势类群，海洋古菌类群Ⅱ中未分类的科（ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿Ｍａｒｉｎｅ＿Ｇｒｏｕｐ
＿ＩＩ）和热原体纲未分类的科 （ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｃ＿Ｔｈｅｒｍｏｐｌａｓｍａｔａ）分别是所有四合木根区土壤古菌群落的次优势

类群和相对丰度第三类群，但二者相对丰度在所有光板地土体土壤古菌群落中顺序刚好相反。 不同植物群落

类型中的四合木根区土壤优势类群、次优势类群和相对丰度第三的类群之间差异非常小，但不同群落类型中

的光板地土体土壤之间优势类群、次优势类群和相对丰度第三的类群略有差异。 在所有四合木根区土壤古菌

群落中 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科相对丰度比处于同一群落类型中的光板地土体土壤相对丰度降低，但海洋古菌类

群Ⅱ中未分类的科（ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿Ｍａｒｉｎｅ＿Ｇｒｏｕｐ＿ＩＩ）相对丰度却增高，热原体纲未分类的科 （ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｃ＿＿
Ｔｈｅｒｍｏｐｌａｓｍａｔａ）相对丰度变化不大（图 ３Ａ）。 物种差异分析显示 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科和海洋古菌类群Ⅱ中未

分类的科（ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿Ｍａｒｉｎｅ＿Ｇｒｏｕｐ＿ＩＩ） 相对丰度在所有样品间有极显著差异（图 ３Ｂ）；除过海洋古菌类群Ⅱ
中未分类的科（ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿Ｍａｒｉｎｅ＿Ｇｒｏｕｐ＿ＩＩ）在不同植物群落类型中光板地土体土壤之间有极显著差异外，其
余目和科类群在不同植物群落类型四合木根区土壤之间和光板地土体土壤之间均无显著差异（图 ３Ｃ，
图 ３Ｄ）。

因此，四合木的定居使根区土壤中 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科古菌减少，海洋古菌类群Ⅱ中未分类的科（ｎｏｒａｎｋ
＿ｏ＿＿Ｍａｒｉｎｅ＿Ｇｒｏｕｐ＿ＩＩ）古菌增多，热原体纲未分类的科（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｃ＿＿Ｔｈｅｒｍｏｐｌａｓｍａｔａ）相对丰度影响不大，植
物群落类型间无差异。

在 ３ 种不同荒漠植物群落类型中四合木根区土壤及光板地土体土壤样品古菌中共发现共 ８ 个属，其中相

对丰度 高 于 １％ 的 有 ６ 个， 各 样 品 中 优 势 属 不 同， Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科 未 分 类 的 属 （ ｎｏｒａｎｋ ＿ ｆ ＿
Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ）是四合木⁃红砂⁃珍珠⁃针茅群落四合木根区土壤、四合木群落光板地土体土壤（ Ｔｍ＿Ｂ＿
ｓｏｉｌ）、四合木⁃针茅群落四合木根区土壤和光板地土体土壤的优势属，暂定 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ 属氨氧化古菌

（Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ）是四合木⁃红砂⁃珍珠⁃针茅群落光板地土体土壤 的优势属，暂定 Ｎｉｔｒｏｃｏｓｍｉｃｕｓ 属氨
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图 ２　 门水平不同荒漠植物群落类型中四合木根区土壤和光板地土体土壤古菌群落的物种组成

Ｆｉｇ．２　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ａｒｃｈａｅａ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ａｎｄ ｂａｒｒｅｎ ｓｏｉｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｄｅｓｅｒｔ ｐｌａｎｔｓ

氧化古菌（Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｎｉｔｒｏｃｏｓｍｉｃｕｓ）是四合木群落四合木根区土壤的优势属（表 ２）。
四合木⁃红砂⁃珍珠⁃针茅群落四合木根区土壤和处于同一群落类型中的光板地土体土壤古菌群落相比较，

暂定 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ 属氨氧化古菌（Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ）和 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科未分类的属（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿
ｆ＿＿Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ）相对丰度显著降低，暂定 Ｎｉｔｒｏｃｏｓｍｉｃｕｓ 属氨氧化古菌（Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｎｉｔｒｏｃｏｓｍｉｃｕｓ）和海洋

古菌类群Ⅱ中未分类的属（ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿Ｍａｒｉｎｅ＿Ｇｒｏｕｐ＿ＩＩ）相对丰度显著增加，其余的属无显著差异（图 ４Ａ）。
四合木⁃针茅群落四合木根区土壤和处于同一群落类型中的光板地土体土壤古菌群落相比较，
Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科未分类的属（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿＿Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ）相对丰度显著降低，暂定 Ｎｉｔｒｏｃｏｓｍｉｃｕｓ 属
氨氧化古菌（Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｎｉｔｒｏｃｏｓｍｉｃｕｓ）相对丰度显著增高（图 ４Ｂ）。 四合木群落中四合木根区土壤和处于同

一群落类型中的光板地土体土壤（Ｔｍ＿Ｂ＿ｓｏｉｌ）古菌群落相比较，Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科未分类的属（ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿
Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ）、暂定 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ 属氨氧化古菌（Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ）和 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科未分
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图 ３　 科水平不同荒漠植物群落类型中四合木根区土壤和光板地土体土壤古菌群落的物种组成

Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ａｒｃｈａｅａ ａｔ ｆａｍｉｌｙ ｌｅｖｅｌ ｉｎｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ａｎｄ ｂａｒｒｅｎ ｓｏｉｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｄｅｓｅｒｔ ｐｌａｎｔｓ

类的属（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿＿Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ）相对丰度显著降低，暂定 Ｎｉｔｒｏｃｏｓｍｉｃｕｓ 属氨氧化古菌（Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ
Ｎｉｔｒｏｃｏｓｍｉｃｕｓ）和海洋古菌类群Ⅱ中未分类的属（ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿Ｍａｒｉｎｅ＿Ｇｒｏｕｐ＿ＩＩ）显著增高（图 ４Ｃ）。 物种差异分

析显示，除 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科未分类的属（ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ） 在不同植物群落类型中的四合木

根区土 壤 间 有 显 著 差 异 （ 图 ４Ｄ ）， 暂 定 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ 属 氨 氧 化 古 菌 （ Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ ）、
Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科未分类的属（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ）和海洋古菌类群Ⅱ中未分类的属（ｎｏｒａｎｋ＿
ｏ＿Ｍａｒｉｎｅ＿Ｇｒｏｕｐ＿ＩＩ）在不同植物群落类型中的光板地之间有显著差异外（图 ４Ｅ），其余属在不同植物群落类型

四合木根区土壤之间和光板地土体土壤之间均无显著差异。
因此，四合木的定居使根区土壤中 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科未分类的属（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿＿Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ）
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和暂定 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ 属氨氧化古菌 （ Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ） 减少，暂定 Ｎｉｔｒｏｃｏｓｍｉｃｕｓ 属氨氧化古菌

（Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｎｉｔｒｏｃｏｓｍｉｃｕｓ）和海洋古菌类群Ⅱ中未分类的属（ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿Ｍａｒｉｎｅ＿Ｇｒｏｕｐ＿ＩＩ）古菌增加，热原体纲

未分类的属（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｃ＿＿Ｔｈｅｒｍｏｐｌａｓｍａｔａ）相对丰度变化不大，不同植物群落类型不同对各个属变化的影

响不同。

表 ２　 属水平不同荒漠植物群落类型中四合木根区土壤和光板地土体土壤古菌群落的物种组成

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ａｒｃｈａｅａ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ａｎｄ ｂａｒｒｅｎ ｓｏｉｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｄｅｓｅｒｔ ｐｌａｎｔｓ

样品
Ｓａｍｐｌｅｓ

Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ
科未分类的属

ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿
Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ ／ ％

暂定
Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ属

氨氧化古菌
Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ

Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ ／ ％

暂定
Ｎｉｔｒｏｃｏｓｍｉｃｕｓ 属
氨氧化古菌
Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ

Ｎｉｔｒｏｃｏｓｍｉｃｕｓ ／ ％

Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科
未分类的属

ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿＿
Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ ／ ％

洋古菌类群Ⅱ
中未分类的属

ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿Ｍａｒｉｎｅ＿
Ｇｒｏｕｐ＿ＩＩ ／ ％

热原体纲未分类的
属 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｃ＿
Ｔｈｅｒｍｏｐｌａｓｍａｔａ ／ ％

四合木⁃红砂⁃珍珠⁃针茅
群落根区土壤 Ｔｍ＿Ｒｓ ＿
Ｓｐ＿Ｓ＿Ｒｚ＿ｓｏｉｌ

３４．４８ ２５．９９ １８．９８ ９．１３ ９．０２ ２．３５

四合木⁃针茅群落根区土
壤 Ｔｍ＿Ｓ＿Ｒｚ＿ｓｏｉｌ ３０．１５ ２１．３０ ２６．３７ １１．５４ ７．５０ ３．０６

四合木群落根区土壤 Ｔｍ
＿Ｒｚ＿ｓｏｉｌ ２２．９４ ２６．１３ ３１．７１ ７．６１ ７．９４ ３．４１

四合木⁃红砂⁃珍珠⁃针茅
群落光板地土体土壤 ｍ＿
Ｒｓ＿Ｓｐ＿Ｓ＿Ｂ＿ｓｏｉｌ

３２．９０ ４５．８５ １．９７ １６．２２ ０．９７ ２．６

四合木⁃针茅群落光板地
土体土壤 Ｔｍ＿Ｓ＿Ｂ＿ｓｏｉｌ ３８．０１ ２９．９２ ４．４２ ２０．９６ ３．５０ ３．１０

四合木群落光板地土体
土壤 Ｔｍ＿Ｂ＿ｓｏｉｌ ４０．００ ３５．７４ ４．３２ １５．７０ １．８３ ２．３６

Ｌｅｆｓｅ 物种差异判别分析显示四合木⁃红砂⁃珍珠⁃针茅群落四合木根区土壤古菌群落中海洋古菌类群Ⅱ中

未分类的属（ｎｏｒａｎｋ＿ｏ＿＿Ｍａｒｉｎｅ＿Ｇｒｏｕｐ＿ＩＩ） 相对丰度较高，四合木⁃红砂⁃珍珠⁃针茅群落光板地土体土壤古菌群

落中暂定 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ 属氨氧化古菌（Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ）相对丰度较高，四合木⁃针茅群落四合木根区

土壤古菌群落中无相对丰度较高的属，四合木⁃针茅群落光板地土体土壤古菌群落中 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科未

分类的属（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿＿Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ）相对丰度较高，四合木群落四合木根区土壤古菌群落中暂定

Ｎｉｔｒｏｃｏｓｍｉｃｕｓ 属氨氧化古菌（Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｎｉｔｒｏｃｏｓｍｉｃｕｓ）相对丰度较高，四合木群落光板地土体土壤（Ｔｍ＿Ｂ＿
ｓｏｉｌ） 古菌群落中 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科未分类的属（ｎｏｒａｎｋ＿ｆ＿＿Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ）相对丰度较高（图 ５Ａ）。 平

均所有不同植物群落类型中四合木根区土壤古菌群落，发现暂定 Ｎｉｔｒｏｃｏｓｍｉｃｕｓ 属氨氧化古菌（Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ
Ｎｉｔｒｏｃｏｓｍｉｃｕｓ） 相对丰度较高， 而平均所有不同植物群落类型中光板地土体土壤 古 菌 群 落， 发 现

Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科未分类的属（ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｆ＿＿Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ） 相对丰度较高（图 ５Ｂ）。
在 ３ 种不同荒漠植物群落类型中四合木根区土壤及光板地土体土壤样品中共出现 ７０ 个古菌 ＯＴＵｓ，所有

植物群落类型中共有 ＯＴＵ 数目均远高于四合木根区土壤和光板地土体土壤各自特有的 ＯＴＵ；除四合木⁃针茅

群落（Ｔｍ＿Ｓ）外，其余两种植物群落类型中四合木根区土壤 ＯＴＵ 总数和特有 ＯＴＵ 远比处于同一植物群落类

型中的光板地土体土壤 ＯＴＵ 总数和特有 ＯＴＵ 要多（图 ６Ａ—图 ６Ｃ）；在不同植物群落类型中的四合木根区土

壤之间和不同群落类型中的光板地土体土壤之间特有 ＯＴＵ 都很少，共有 ＯＴＵ 占比都较高，且不同植物群落

类型中光板地土体土壤特有 ＯＴＵ 之间差异要高于不同植物群落类型中四合木根区土壤 特有 ＯＴＵ 之间（图
６Ｄ，图 ６Ｅ）。 因此，四合木定居使土壤古菌物种数目增多，植物群落类型不同对四合木根区土壤古菌群落影

响小于对光板地土体土壤古菌群落影响，与 Ｓｏｂｓ 指数分析结果一致。
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图 ４　 属水平不同植物群落类型中根区土壤和光板地土体间物种差异

Ｆｉｇ．４　 Ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｕｓ ｏｆ ａｒｃｈａｅａ ｉｎｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ａｎｄ ｂａｒｒｅｎ ｓｏｉｌ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ
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图 ５　 不同荒漠植物群落类型中四合木根区土壤和光板地土体土壤古菌群落 Ｌｅｆｓｅ 物种差异判别分析

Ｆｉｇ．５　 Ｔｈｅ Ｌｅｆｓｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ａｒｃｈａｅａ ｉｎｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ａｎｄ ｂａｒｒｅｎ ｓｏｉｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｄｅｓｅｒｔ ｐｌａｎｔｓ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

　 　 物种共现性网络表明，ＯＴＵ１５５７、ＯＴＵ８０００、ＯＴＵ３９２０、ＯＴＵ７０８９、ＯＴＵ２９８７、ＯＴＵ２５３９ 是网络中最重要的节

点（图 ７），与 ３ 种植物群落类型中所有样品密切相关，ＯＴＵ１５５７ 和 ＯＴＵ３９２０ 是 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科未分类的

属 （ ｎｏｒａｎｋ ＿ ｆ ＿ ＿ Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ ） 和 （ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｆ ＿ ＿ Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ ）， ＯＴＵ８０００、 ＯＴＵ７０８９ 是

Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科暂定 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ 属氨氧化古菌（Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ），ＯＴＵ２９８７ 和 ＯＴＵ２５３９ 是

Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科暂定 Ｎｉｔｒｏｃｏｓｍｉｃｕｓ 属氨氧化古菌（Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｎｉｔｒｏｃｏｓｍｉｃｕｓ），它们构成 ３ 种不同荒漠植物

群落类型中土壤古菌的核心微生物组。
２．３　 ３ 种荒漠植物群落类型中四合木根区土壤和光板地土体土壤古菌功能预测

利用 ＰＩＣＲＵＳｔ２ 软件预测不同荒漠植物群落类型中四合木根区土壤和光板地土体土壤古菌功能，在相对

丰度 １００ 以上的 ６４ 个 ＭｅｔａＣｙｃ 代谢通路功能中，四合木的定居对土壤古菌的功能影响显著，前 ３８ 个功能（相
对丰度值 １０００ 以上）均减弱，后 ２６ 个功能（相对丰度值 １０００ 以下）均增强，差异功能大多集中于有氧呼吸、核
苷酸合成、氨基酸合成等途径（如图 ８）。 因此，四合木的定居并显著影响土壤古菌的功能，减弱了高丰度功

能，增强了低丰度功能，对有氧呼吸、核苷酸合成、氨基酸合成等途径影响显著。
２．４　 ３ 种荒漠植物群落类型中四合木根区土壤和光板地土体土壤古菌 β⁃多样性分析

将不同荒漠植物群落类型中四合木根区土壤和光板地土体土壤古菌群落采用 ｂｒａｙ⁃ｃｕｒｔｉｓ 距离聚类，结果

如图 ９Ａ，所有四合木根区土壤和所有光板地土体土壤各自聚为明显分开的分支，分支内无论是不同植物群落类

型的根区土壤还是空白区土壤样本，都区分不明显。 主坐标分析（ＰＣｏＡ）图也显示与聚类结果类似结果（图
９Ｂ）。 ＡＮＯＳＩＭ 分析表明组间差异较显著（Ｒ２ ＝ ０．５９４，Ｐ ＝ ０．００１），ＰＥＲＭＡＮＯＶＡ 也显示组间差异较显著（Ｒ２ ＝ ０．
６５，Ｐ＝０．００１）。 因此，四合木的定居对土壤古菌群落影响较大，影响力不随植物群落类型不同而显著变化。
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图 ６　 不同荒漠植物群落类型中四合木根区土壤和光板地土体土壤古菌群落 ＯＴＵ 水平韦恩图

Ｆｉｇ．６　 Ｔｈｅ Ｖｅｎｎ ｏｆ ａｒｃｈａｅａ ｉｎｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ａｎｄ ｂａｒｒｅｎ ｓｏｉｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｄｅｓｅｒｔ ｐｌａｎｔｓ ａｔ ＯＴＵ ｌｅｖｅｌ

３　 讨论

本实验采用高通量测序技术研究了 ３ 种植物群落类型中四合木根际土壤和光板地土体土壤古菌群落，共
发现 ３ 个门 ３ 个纲 ５ 个目 ５ 个科 ９ 个属 ７０ 个 ＯＴＵｓ，ｓｈａｎｎｏｎ 指数在 １．５—２．２ 之间。 俞冰倩等［２７］研究表明黑

龙江苏打盐碱地、新疆荒漠盐碱地、山西平原盐碱地、江苏滨海盐碱地和天津滨海盐碱地 ５ 个地区的无植被覆

盖的裸露盐碱土 ０—２０ ｃｍ 土壤古细菌 ＯＴＵ 数目在 ４８９—６０４，ｓｈａｎｎｏｎ 指数在 ３．７—６．１ 之间，其中与本实验研

究样地气候环境较相近的新疆荒漠盐碱地的古细菌 ＯＴＵ 数目反而最多，达到 ６０４ 个 ＯＴＵｓ，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数在

５．４之间，远大于本实验获得的 ＯＴＵ 数和多样性。 推测可能与土壤取样深度有关，本实验取样时先摒弃了表

层 ３ ｃｍ 腐殖质层，再取深度为 ０—２０ ｃｍ 的矿物质层土壤，而被摒弃的表层土往往富含有机质，微生物数量
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图 ７　 不同荒漠植物群落类型中四合木根区土壤和光板地土体土壤古菌 ＯＴＵ 和样品共现性网络

Ｆｉｇ．７　 Ｔｈｅ ｃｏ⁃ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ａｒｃｈａｅａ ｉｎｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ａｎｄ ｂａｒｒｅｎ ｓｏｉｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ ａｔ ＯＴＵ ｌｅｖｅｌ

（包括古菌）最为丰富［２８⁃２９］。
优势物种是微生物群落的一个重要特征。 土壤类型不同，与植物根系空间距离，可能是影响土壤古菌优

势类群的重要因素。 俞冰倩等［２７］研究中新疆荒漠盐碱地的优势类群是广古菌门盐陆生菌属（Ｈａｌｏｔｅｒｒｉｇｅｎａ），
部分盐碱地土壤优势类群为奇古菌门；张玥［２８］研究发现黄河三角洲光板地、翅碱蓬、獐茅、白茅、罗布麻五种

覆被类型下土壤古菌优势类群为广古菌门；朱启良等［２９］ 研究发现杨树根际土壤古菌中优势属为奇古菌门

Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒｉａ 纲 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｌｅｓ 目 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科暂定 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ 属氨氧化古菌 （ Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ
Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ）。 Ｎｉｃｏｌ 等［３０］对草地生态系统根际土壤古菌优势类群为泉古菌门（Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ）。 本实验结

果发现 ３ 种植物群落类型中四合木根际土壤和光板地土体土壤奇古菌门 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科是所有群落类

型中四合 木 根 区 土 壤 及 光 板 地 土 体 土 壤 样 品 古 菌 的 优 势 类 群， 与 朱 启 良 等［２９］ 研 究 结 果 一 致。
Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａｃｅａｅ 科是厌氧铁氨氧化（Ｆｅａｍｍｏｘ）过程中重要的潜在功能微生物，参与将 Ｆｅ（ ＩＩＩ）还原的同时

将 ＮＨ４＋氧化，生成氮气或亚硝酸盐或硝酸盐的过程。
研究表明，土壤微生物会响应植物的侵入、定居、繁殖、演替等变化［４］，土壤古菌对植物的响应这方面的

研究也有零星开展。 张伟等［３１］研究新疆干旱半干旱土壤环境下，棉花连作对土壤古菌群落结构造成的影响，
棉花第一年种植就引起了土壤古菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 等多样性指数和 ＯＴＵｓ 快速提高，在棉花长期连作过程中，从
门到属的不同分类水平上，都有部分类群在相对丰度上持续发生着调整，但改变的幅度逐年趋小，当连作 １０
年后，新的古菌群落结构逐渐形成。 冯利利［３２］用实时荧光定量 ＰＣＲ 发现大同盆地的柠条林种植使土壤古氨

氧化古菌相对丰度和数目都增多。 Ｗｅｉ 等［３３］ 的研究却表明在光板土壤中古菌多样性最高，其次是碱蓬

（Ｓｕａｅｄａ ｇｌａｕｃａ）、水稻（Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ）、棉花（Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｈｉｒｓｕｔｕｍ）和小麦（Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ）地土壤古菌多样性

降低。 本研究表明四合木定居不仅增加了土壤古菌的物种数量，而且提高了土壤古菌群落多样性，与张伟

等［３１］和冯利利［３２］研究结果一致，但不符合“两步选择”组装模型，却符合基于微生物绝对丰度提出的“扩增⁃
选择”组装的新模型［１７］。

植物对根部微生物的选择，主要依赖根系分泌物、脱落物和挥发性有机化合物（ＶＯＣ），在细菌上有研究

表明根系分泌物和微生物底物偏好驱动根际和根区微生物群落组装，促使根际微生物群落物种多样性和丰富

度增高［９］，有关古菌与植物根系分泌物之间的关系的工作有待进一步深入，这也是本论文后续工作的主要

目标。
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图 ８　 不同荒漠植物群落类型中四合木根区土壤和光板地土体土壤古菌功能预测
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图 ９　 Ｂｒａｙ⁃ｃｕｒｔｉｓ距离不同荒漠植物群落类型中四合木根区土壤和光板地土体土壤古菌样本聚类图和 ＰＣｏＡ 图
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ｂｒａｙ⁃ｃｕｒｔｉｓ ｍｅｔｈｏｄ
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４　 结论

荒漠孑遗植物四合木定居改变了土壤古菌群落物种数量、多样性、组成、功能等特征，在 ３ 种不同的群落

中不仅增加了根区土壤古菌的物种数量，提高了根区土壤古菌群落多样性，而且也显著改变土壤古菌群落组

成和功能。
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