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古尔班通古特沙漠藻类结皮中微生物群落空间分异
特征

刘乐汉１ꎬ２ꎬ吕　 杰３ꎬ马　 媛１ꎬ２ꎬ∗ꎬ吕光辉１ꎬ２ꎬ李二阳１ꎬ２ꎬ柳　 沛１ꎬ２

１ 新疆大学生态与环境学院ꎬ绿洲生态教育部重点实验室ꎬ乌鲁木齐　 ８３００１７

２ 新疆精河温带荒漠生态系统教育部野外科学观测研究站ꎬ精河　 ８３３３００

３ 新疆大学生命科学与技术学院ꎬ新疆生物资源基因工程重点实验室ꎬ乌鲁木齐　 ８３００１７

摘要:古尔班通古特沙漠短命和旱生植物在沙漠东西走向上形成明显的种群变化梯度ꎬ那么沙漠藻类结皮土壤中微生物是否也

具有类似地空间分布特征? 为研究该科学问题ꎬ采用高通量测序技术ꎬ探究沙漠东西走向上藻类结皮土壤中细菌和真菌群落结

构分布规律ꎮ 在古尔班通古特沙漠西部、中部和东部区域分别采集藻类结皮土样ꎬ进行土壤理化因子分析及细菌和真菌扩增子

测序ꎬ对比不同区域土壤理化性质和微生物群落空间分异特征ꎬ分析微生物多样性与环境因子相关性ꎬ最后根据微生物物种种

类对其功能进行预测分析ꎮ 结果表明:藻类结皮土壤氮素、全磷、全钾、ｐＨ 以及土壤化学计量比碳磷比(Ｃ ∶Ｐ)和氮磷比(Ｎ ∶Ｐ)
在沙漠不同区域存在显著性差异ꎬ其余指标空间尺度上变化梯度较小ꎮ 微生物 α 多样性结果显示 ３ 个区域藻类结皮土壤中细

菌群落丰富度和多样性存在显著性差异ꎬ东部与西部区域产生明显分化ꎻ而真菌 α 多样性指数无显著性差异ꎬ群落结构较为均

匀ꎬ未产生分化ꎮ β 多样性结果显示细菌群落在西部与东部藻类结皮间存在显著性差异ꎬ沙漠中部为沙漠西部和东部的过渡

带ꎮ 门水平细菌优势菌群为蓝藻门、变形菌门和拟杆菌门ꎻ真菌为子囊菌门和担子菌门ꎮ 属水平上ꎬ丰度前 ３０ 个属在沙漠不同

区域表现出不同的菌群结构ꎮ Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析结果表明ꎬ多个理化因子与藻类结皮微生物群落呈正相关关系ꎮ 此外ꎬ功能

预测结果显示沙漠中、西部细菌功能基因聚类关系较近ꎬ并与东部部分功能基因具有显著性差异ꎬ但真菌群落功能在沙漠不同

区域无显著性差异ꎮ 研究结果表明ꎬ古尔班通古特沙漠藻类结皮土壤理化性质的改变驱动沙漠东部藻类结皮土壤中细菌群落

与中、西部已产生显著适应性分化ꎬ且部分功能基因也逐步产生分化ꎬ但这些理化指标差异未能驱动真菌群落结构及功能产生

显著分化ꎮ
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ｗｅｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｄｅｓｅｒｔ ｉｓ ｃｌｏｓｅｒꎬ ａｎｄ ｈａｖｉｎｇ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｗｉｔｈ ｓｏｍｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｅａｓｔ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｆｕｎｇａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｄｏｎ′ｔ ｈａｖｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｄｅｓｅｒｔ. Ｔｈｉｓ ｐａｐｅｒ ｆｉｎｄｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅ ｏｆ
ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｈａｖｅ ｃａｕｓｅｄ ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｅａｓｔｅｒｎ Ｇｕｒｂａｎｔｕｎｇｇｕｔ Ｄｅｓｅｒｔꎬ ａｄａｐｔｉｖｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｏｃｃｕｒｒｉｎｇ ｉｎ ｔｈｅ ｃｅｎｔｒａｌ ａｎｄ ｗｅｓｔｅｒｎ ｒｅｇｉｏｎｓ ａｎｄ ｓｏｍｅ ｇｒａｄｕａｌｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｅｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｔｈｅｓｅ
ｃｈａｎｇｅｓ ｃａｎ′ｔ ｌｅａｄ ｔｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ.

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ: Ｇｕｒｂａｎｔｕｎｇｇｕｔ Ｄｅｓｅｒｔꎻ ａｌｇａｌ ｃｒｕｓｔｓꎻ ｈｉｇｈ ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎻ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎻ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ

生物土壤结皮又称生物结皮ꎬ是由细菌、真菌、藻类、地衣、苔藓及其分泌物、菌丝体、假根等与土壤砂砾粘

结形成的复杂生态系统[１—２]ꎮ 生物结皮的覆盖度约占全球陆地总面积的 １２％[１]ꎬ尤其在干旱、半干旱脆弱生

态系统中广泛分布ꎬ某些人迹罕至区域覆盖度可达 ７０％以上[２]ꎮ ２０ 世纪 ３０ 年代ꎬ国外开始有关生物结皮的

研究ꎬ到 ２０ 世纪 ９０ 年代我国才开始对其重视并开展研究[３—６]ꎮ 前期的研究多是通过培养、分离纯化并结合

显微观察等研究手段ꎬ研究认识生物结皮分类和组成、形成机理及其生态学功能[７—８]ꎮ 近 １０ 年来ꎬ随着高通

量测序技术的迅速发展ꎬ国内外对生物结皮的深入研究成果大量涌出ꎮ 生物结皮分布涉及到各种陆地生态系

统和区域ꎬ并享有“荒漠生态系统工程师”和“地球活皮肤”之称[９]ꎮ 目前研究学者一致认为生物结皮生态功

能多样ꎬ能够极大减小风和水对沙漠表层的侵蚀[１０]ꎬ改变沙漠土壤的理化性质[１１] 和水文循环过程[１２]ꎬ并且

能够影响全球碳氮循环[１３—１４]和生态系统的热能平衡[１５]ꎮ
古尔班通古特沙漠位于北疆准噶尔盆地中央ꎬ固定、半固定沙丘面积占整个沙漠的 ９７％ꎬ是中国最大的

固定、半固定沙漠ꎬ面积约 ４.８８×１０４ ｋｍ２ꎮ 有研究表明古尔班通古特沙漠生物土壤结皮是从微生物结皮、藻类

结皮、地衣结皮到苔藓结皮逐渐演替过渡的[１６]ꎮ 生物结皮也是沙漠植被演替的先锋种ꎬ对促进沙漠植被演化

具有重要作用ꎮ 一般认为藻沙粒结皮是荒漠藻类结皮的早期形式ꎬ标志着沙粒流动性减小以至固定的开始ꎮ
但沙粒重新获得流动性ꎬ最先被破坏的是藻类结皮ꎮ 因此研究藻类结皮中微生物菌群结构ꎬ对于评价藻类结

皮健康状态和荒漠生态系统的稳定性及发展趋势具有重大意义ꎮ
准噶尔盆地是介于天山山脉、准噶尔界山和阿尔泰山之间的大型山间盆地ꎬ在构造上ꎬ盆地地势东高西

低ꎬ由东向西、向西北缓倾[１７]ꎮ 盆地周围山地封闭不严ꎬ西部和西北部山口可以使湿润的西风气流长驱而入ꎬ
由于受西风环流的湿润作用ꎬ沙漠内固定、半固定沙丘占绝对比例[１８—１９]ꎮ 在这种气候和地形特征影响下ꎬ古
尔班通古特沙漠短命植物[２０]和旱生植物[２１]多样性及盖度均表现出中东部高于西部的分布特征ꎬ形成了种群￣
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生境梯度ꎮ 那么藻类结皮在古尔班通古特沙漠东西走向是否也存在类似空间分布特征有待深入研究ꎮ 基于

上述研究现状ꎬ本文拟回答以下两个主要科学问题ꎬ一是古尔班通古特沙漠东西走向藻类结皮中微生物多样

性及菌群结构变化是否也存在种群￣生境梯度? 二是何种环境因子为藻类结皮中微生物菌群结构变化的主要

驱动因素?

１　 材料与方法

１.１　 样品采集与处理

古尔班通古特沙漠(４４°１５′—４６°５０′Ｎꎬ８４°５０′—９１°２０′Ｅ)位于准噶尔盆地中央ꎬ地势总体呈现东高西低的

特点ꎻ属于典型的干旱内陆气候ꎬ年均降水量约为 ７０—１５０ ｍｍꎬ由东向西ꎬ由南向北逐渐减少ꎻ年均蒸发量累

积在 ２０００ ｍｍ 以上ꎮ 古尔班通古特沙漠分布的植物主要为藜科、菊科、十字花科和豆科植物等ꎬ其中藜科植

物分布最广ꎮ 另外古尔班通古特沙漠是我国最大的固定半固定沙漠ꎬ从沙丘顶部到丘间低地依次分布着微生

物结皮、藻类结皮、地衣和苔藓结皮ꎮ ２０１８ 年 ７ 月于古尔班通古特沙漠进行样品采集ꎬ在古尔班通古特沙漠

东西走向将沙漠分为三个区域ꎬ西部区域用 Ｗ 表示、中部用 Ｍ 表示、东部用 Ｅ 表示ꎬ每个区域在丘间低地布

设 ４ 个采样点ꎬ如图 １ 所示ꎬ每个样点距离超过 ３０ ｋｍꎮ 藻类结皮样本在沙陇背风坡丘间洼地进行采集ꎬ采集

具有明显藻类结皮结构土壤样本ꎮ 采样时清理表层沙漠植物凋落物等杂质ꎬ采集厚度约为 ２ ｃｍ 的藻类结皮

结构土层ꎬ混匀后分为两份ꎬ低温冰箱带回实验室ꎬ－８０ ℃长期保存ꎮ 其中一份进行理化性质测试ꎬ另一份进

行总 ＤＮＡ 提取及扩增子测序分析ꎮ

图 １　 采样点分布图

Ｆｉｇ.１　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

Ｗ:西部区域 Ｗｅｓｔｅｒｎ ａｒｅａꎻ Ｍ:中部区域 Ｍｉｄｄｌｅ ａｒｅａꎻ Ｅ:东部区域 Ｅａｓｔｅｒｎ ａｒｅａꎻＧｕｒ:古尔班通古特沙漠 Ｇｕｒｂａｎｔｕｎｇｇｕｔ Ｄｅｓｅｒｔ

１.２　 研究方法

１.２.１　 藻类结皮土壤理化因子测定

土壤有机质采用高温外热重铬酸钾氧化￣容量法测定ꎻ土壤全氮采用开氏消煮法测定ꎻ土壤全磷采用酸

溶￣钼锑抗比色法测定ꎻ土壤全钾采用 ＮａＯＨ 碱熔￣火焰光度法测定ꎻ土壤铵态氮和硝态氮采用氯化钾浸提￣分
光光度法测定ꎻ土壤微生物生物量碳和生物量氮采用氯仿熏蒸浸提法(ＦＥ)测定ꎻｐＨ 值采用 ｐＨ 计测定ꎮ 气象
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数据来源于中国气象局陆面数据同化系统(ＣＬＤＡＳ Ｖ２.０)降水量和气温小时资料ꎬ数据空间分辨率 ０.０６２５°ꎬ
时间范围 ２０１６ 年 １ 月 １ 日—２０１８ 年 １２ 月 ３１ 日ꎬ气温数据根据采样点位置对格点数据双线性插值获得ꎬ降水

数据根据采样点位置与周围距离最近格点值确定ꎬ以此分别统计获得 １２ 个采样点 ２０１６ 年、２０１７ 年和 ２０１８ 年

的年平均降水量和年平均气温ꎮ
１.２.２　 藻结皮土壤总 ＤＮＡ 提取

每份样本称取 ０.４ ｇ 土样ꎬ采用 ＦａｓｔＤＮＡ􀳏 ＳＰＩＮ Ｋｉｔ ｆｏｒ Ｓｏｉｌ 土壤基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒对样本中基因组

ＤＮＡ 进行提取ꎬ操作步骤按照试剂盒说明进行ꎮ 提取所获基因组 ＤＮＡ 利用琼脂糖凝胶电泳检测总 ＤＮＡ 的

长度和完整性ꎬ利用 ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００ 检测 ＤＮＡ 的浓度和纯度ꎬ符合要求后委托北京诺禾致源科技股份有限公

司进行扩增子测序分析ꎮ
１.２.３　 聚合酶链式反应(ＰＣＲ)及扩增子测序

基于 Ｉｏｎ Ｓ５ＴＭ ＸＬ 测序平台ꎬ利用单端测序的方法ꎬ构建小片段文库进行单端测序ꎮ 细菌对 １６Ｓ Ｖ４￣Ｖ５ 区

进行测序ꎬ测序引物为 ５１５Ｆ(５′￣ＧＴＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧＴＡＡ￣ ３′)和 ９２６Ｒ(５′￣ＣＣＧＹＣＡＡＴＴＹ ＭＴＴＴＲＡＧＴＴＴ￣
３′) [２２]ꎻ真菌对 ＩＴＳ１ 区进行测序ꎬ测序引物为 ＩＴＳ５￣ １７３７Ｆ(５′￣ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧ￣ ３′)和 ＩＴＳ２￣
２０４３Ｒ(５′￣ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ￣３′) [２３]ꎬ不同组测序引物其中一条带有 １０ ｂｐ 标签序列(Ｂａｒｃｏｄｅ)序列

用于序列提取ꎮ 根据 ＰＣＲ 产物浓度进行等量混样ꎬ混匀后样本进行琼脂糖凝胶电泳ꎬ使用 Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ 公司

ＧｅｎｅＪＥＴ 胶回收试剂盒对产物进行回收纯化ꎮ 纯化样本使用 Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ 公司的 Ｉｏｎ Ｐｌｕｓ Ｆｒａｇｍｅｎｔ Ｌｉｂｒａｒｙ
Ｋｉｔ 试剂盒进行文库构建ꎬ构建好的文库经过 Ｑｕｂｉｔ 定量和文库检测合格后进行测序ꎬ最后上传测序数据至

ＮＣＢＩ 的 ＳＲＡ 数据库ꎬ细菌登录号为 ＰＲＪＮＡ７８４０８６ꎬ真菌登录号为 ＰＲＪＮＡ７８４０４０ꎮ
１.２.４　 古尔班通古特沙漠不同区域微生物菌群结构分析

测序原始数据使用 Ｃｕｔａｄａｐｔ 软件[２４] 对低质量序列进行剪切ꎬ根据 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列拆分不同样本ꎮ 使用

ｖｓｅａｒｃｈ[２５]软件将测序数据与物种注释数据库进行比对去除嵌合体序列获得最终的有效数据用于后续分析ꎮ
利用 Ｕｐａｒｓｅ 软件[２６]对有效数据按照 ９７％进行聚类ꎬ聚类生成可操作分类单元(ＯＴＵｓ)数据集ꎬ筛选数据集中

出现频数最高的序列作为代表序列ꎮ 细菌代表序列采用 Ｍｏｔｈｕｒ 软件与 ＳＩＬＶＡ[２７] 数据库进行物种注释ꎻ真菌

代表序列采用 Ｑｉｉｍｅ 软件中的 ｂｌａｓｔ 方法与 ＵＮＩＴＥ 数据库[２８] 进行物种注释分析ꎮ 对细菌和真菌分别在门和

属水平上进行分析ꎮ
１.２.５　 数据分析

用 Ｒ 绘制环境因子和 Ａｌｐｈａ 多样性箱线图ꎬ门水平百分比堆积图ꎬ图基(Ｔｕｋｅｙ)的真实显著差异(ＨＳＤ)
法检验(ｍｕｌｔｃｏｍｐ 包)进行多重比较ꎬ添加显著性(Ｐ<０.０５)标记ꎻｐｈｅａｔｍａｐ 函数(ｐｈｅａｔｍａｐ 包)绘制属水平热

图ꎻ基于布雷柯蒂斯距离(Ｂａｒｙ＿ｃｕｒｔｉｓ)距离进行主坐标分析(ＰＣｏＡ)ꎻ使用环境因子和门水平丰度数据进行斯

皮尔曼分析( Ｓｐｅａｒｍａｎ ａｎａｌｙｓｉｓ)分析ꎻ利用 ＰＩＣＲＵＳｔ 和 ＦｕｎＧｕｉｌｄ 数据库分别对细菌和真菌进行功能预测

分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 古尔班通古特沙漠不同区域藻类结皮土壤理化性质差异分析

沙漠不同区域藻类结皮土壤理化性质测试与分析结果如图 ２ 所示ꎮ 土壤有机质( ＳＯＭ)、微生物量碳

(ＭＢＣ)和微生物量氮(ＭＢＮ)含量在沙漠不同区域无显著性差异ꎮ 全氮(ＴＮ)含量东部显著高于西部和中部

(Ｐ<０.０５)ꎬ全磷(ＴＰ)含量自西向东逐渐升高ꎬ含量 Ｅ>Ｍ>Ｗꎬ且彼此之间均存在显著性差异(Ｐ<０.０５)ꎮ 全钾

(ＴＫ)含量 Ｅ>Ｗ>Ｍꎬ东部和中部具有显著差异ꎬ西部与东部和中部均无显著性差异ꎮ 铵态氮含量中部显著高

于东、西部(Ｐ<０.０５)ꎬ而东、西部无显著性差异ꎮ 硝态氮含量中部最高ꎬ而西部显著低于中部和东部(Ｐ<
０.０５)ꎮ 沙漠不同区域土壤 ｐＨ 值均呈碱性ꎬＥ>Ｗ>Ｍꎬ东部和中部具有显著差异(Ｐ<０.０５)ꎬ西部与东部和中部

均无显著性差异ꎮ此外ꎬ藻类结皮土壤化学计量比结果也如图２所示ꎬ其中碳氮比(Ｃ∶Ｎ) 、碳钾比(Ｃ∶Ｋ)和
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图 ２　 古尔班通古特沙漠不同区域藻类结皮土壤理化性质

Ｆｉｇ.２　 Ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ａｌｇａｌ ｃｒｕｓｔｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｒｅａｓ ｏｆ Ｇｕｒｂａｎｔｕｎｇｇｕｔ Ｄｅｓｅｒｔ

同一理化性质的不同字母表示三个区域差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ相同字母表示三个区域无显著差异
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氮磷比(Ｎ ∶Ｋ)在沙漠不同区域无显著性差异ꎮ 碳磷比(Ｃ ∶Ｐ)西部显著高于东部ꎬ中部与东、西部均无显著性

差异ꎻ氮磷比(Ｎ ∶Ｐ)西、中部显著高于东部ꎻ磷钾比(Ｐ ∶Ｋ)中部和东部显著高于西部(Ｐ<０.０５)ꎮ 另外ꎬ各区域

２０１６ 年、２０１７ 年和 ２０１８ 年的年均降水量和年均气温结果如图 ２ 所示ꎬ不同区域之间表现为无显著性差异ꎮ
从藻类结皮土壤理化性质分析结果看ꎬ全氮、铵态氮、硝态氮、全磷、全钾、ｐＨ 以及土壤化学计量比 Ｃ ∶ Ｐ 和

Ｎ ∶Ｐ在沙漠不同区域存在显著性差异ꎬ空间尺度上变化梯度较小ꎮ
２.２　 古尔班通古特沙漠不同区域藻类结皮土壤微生物多样性及群落结构

２.２.１　 测序数据处理及分析

细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ 和真菌 ＩＴＳ１ 测序有效数据以 ９７％一致性将其聚类为 ＯＴＵꎬ与测序数量结合绘制稀释曲线

如图 ３ 所示ꎬ所有样本在测序范围内均趋于饱和ꎬ能够真实地反映沙漠藻类结皮土壤中微生物群落结构特征ꎮ

图 ３　 古尔班通古特沙漠藻类结皮土壤细菌和真菌稀释曲线

Ｆｉｇ.３　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ａｌｇａｌ ｃｒｕｓｔｓ ｏｆ Ｇｕｒｂａｎｔｕｎｇｇｕｔ Ｄｅｓｅｒｔ

２.２.２　 藻类结皮土壤中微生物群落 α 多样性

古尔班通古特沙漠不同区域藻类结皮土壤中细菌和真菌 α 多样性指数统计结果如图 ４ 所示ꎬ其中丰富度

指数、Ｃｈａｏ１ 指数和基于丰度的覆盖估计值(ＡＣＥ)指数均可表示物种数量的多少ꎬ值越大说明物种越丰富ꎻ
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数可描述种类的多少和群落的异质性ꎻ系统发育多样(ＰＤ)指数表示微生物群落进

化差异大小ꎮ 结果显示藻类结皮土壤中细菌群落丰富度指数和 ５ 个多样性指数上均表现为东部>西部>中
部ꎬ除 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数外ꎬ其他细菌群落多样性指数和丰富度指数在东部与中部皆存在显著性差异(Ｐ<０.０５)ꎬ而
在中部与西部差异不明显ꎬ说明古尔班通古特沙漠东部藻类结皮中细菌最为丰富ꎬ多样性最高ꎬ其次是西部和

中部ꎮ 对于真菌群落ꎬ三个区域藻类结皮之间丰富度指数和所有多样性指数均无显著差异ꎮ 总的来看ꎬ古尔

班通古特沙漠西部、中部和东部藻类结皮土壤中细菌群落丰富度和多样性存在显著性差异ꎬ沙漠东部藻类结

皮中细菌群落与沙漠中、西部产生明显的分化ꎬ而藻类结皮中真菌群落结构分布均一ꎮ
２.２.３　 藻类结皮土壤中微生物群落门水平构成比较

藻类结皮土壤中细菌和真菌前 １０ 门组成如图 ５ 所示ꎮ 沙漠藻类结皮土壤中细菌相对丰度前 １０ 门分别

是蓝藻门(Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)、绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)、放线菌

门 ( Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ )、 酸 杆 菌 门 ( Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ )、 未 鉴 定 细 菌 ( ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ － Ｂａｃｔｅｒｉａ )、 芽 单 胞 菌 门

(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)、疣微菌门(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ)和厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)ꎮ 蓝藻门、变形菌门和拟杆菌门为

优势菌群ꎬ其中蓝藻门在沙漠西部和中部藻类结皮中相对丰度(４２.０６％和 ４２.６２％)明显大于东部(２４.３４％)ꎬ
拟杆菌门和酸杆菌门相对丰度表现为东部>西部>中部ꎬ且东部与中部存在显著性差异(Ｐ<０.０５)ꎮ 藻类结皮
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图 ４　 古尔班通古特沙漠不同区域藻类结皮中细菌和真菌 α多样性指数

Ｆｉｇ.４　 Ｔｈｅ Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｉｎ ａｌｇａｌ ｃｒｕｓｔｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｒｅａｓ ｏｆ Ｇｕｒｂａｎｔｕｎｇｇｕｔ Ｄｅｓｅｒｔ

同一多样性指数的不同字母表示三个区域差异显著 ( Ｐ < ０. ０５)ꎬ相同字母表示三个区域无显著差异ꎻ ＡＣＥ:基于丰度的覆盖估计值

Ａｂｕｎｄａｎｃｅ￣ｂａｓｅｄ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｅｓｔｉｍａｔｏｒꎻ ＰＤ:系统发育多样 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

图 ５　 古尔班通古特沙漠不同区域藻类结皮中细菌门和真菌门相对丰度

Ｆｉｇ.５　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌｕｍ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｐｈｙｌｕｍ ｉｎ ａｌｇａｌ ｃｒｕｓｔｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｒｅａｓ ｏｆ Ｇｕｒｂａｎｔｕｎｇｇｕｔ Ｄｅｓｅｒｔ

其他表示图中除图例显示类群之外的其他所有类群相对丰度之和

土壤中真菌子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)和担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)为主要类群ꎮ 其中子囊菌门相对丰度在西部、
中部和东部藻类结皮土壤中分别为 ３６.９２％、５５.４８％和 ５８.９２％ꎮ 担子菌门相对丰度在西部和中部达到 ２０％以

上ꎬ而东部相对丰度仅为 ３.０１％ꎮ
２.２.４　 藻类结皮土壤中微生物群落属水平构成比较分析

根据藻类结皮中细菌和真菌物种注释及丰度信息选取前 ３０ 属绘制聚类热图(图 ６)ꎮ 对于细菌群落ꎬ排
名前 ３０ 的属共隶属于 ９ 个有明确分类地位的细菌门和一个未分类细菌门ꎬ三个区域相对丰度较高的细菌属

有所不同ꎬ表现出不同的菌群结构ꎮ 其中西部藻类结皮中主要是隶属于蓝藻门的 ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｎｏｓｔｏｃａｌｅｓ、
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ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｎｏｓｔｏｃａｃｅａｅ 和 ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｃｏｌｅｏｆａｓｃｉｃｕｌａｃｅａｅꎬ与隶属于变形菌门的 Ｐｓｙｃｈｒｏｇｌａｃｉｅｃｏｌａ、微枝形杆菌属

(Ｍｉｃｒｏｖｉｒｇａ)、Ｒｕｂｒｉｔｅｐｉｄａ 和 ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｃａｕｌｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ 相对丰度高于中部和东部ꎻ中部藻类结皮中优势细菌

属较少ꎬ仅隶属于放线菌门的链霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)和 Ｋｒｉｂｂｅｌｌａ、隶属于变形菌门的戴沃斯菌属(Ｄｅｖｏｓｉａ)和
Ｒｕｂｅｌｌｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、隶属于拟杆菌门的螺状菌属 ( Ｓｐｉｒｏｓｏｍａ) 和隶属于异常球菌 －栖热菌门 ( Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｕｓ －
Ｔｈｅｒｍｕｓ)的异常球菌属(Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｕｓ)相对丰度高于西部和东部ꎬ其余细菌属均低于西部和东部ꎻ东部主要是

隶属 于 拟 杆 菌 门 的 黄 杆 菌 属 ( Ｆｌａｖｉｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ )、 Ｓｅｇｅｔｉｂａｃｔｅｒ、 Ｒｈｏｄｏｃｙｔｏｐｈａｇａ、 Ｒｕｆｉｂａｃｔｅｒ、 Ａｄｈａｅｒｉｂａｃｔｅｒ 和

Ｈｙｍｅｎｏｂａｃｔｅｒꎬ隶属于变形菌门的小囊菌属(Ｎａｎｎｏｃｙｓｔｉｓ)和 Ｍａｓｓｉｌｉａ 相对丰度高于西部和中部ꎮ
对于真菌群落(图 ６)ꎬ丰度前 ３０ 的属中共有 ２４ 个隶属于子囊菌门ꎬ５ 个属隶属于担子菌门ꎬ１ 个属隶属

于被孢霉门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)ꎬ并且不同区域藻类结皮中的真菌属不尽相同ꎮ 其中东部区域藻类结皮中相

对丰度较高的真菌属最少ꎬ且全部隶属于子囊菌门ꎻ西部藻类结皮中隶属于担子菌门的孢堆黑粉菌属

(Ｓｐｏｒｉｓｏｒｉｕｍ)和亡革菌属(Ｔｈａｎａｔｅｐｈｏｒｕｓ)与隶属于子囊菌门的荚孢腔属(Ｓｐｏｒｏｒｍｉｅｌｌａ)、Ｃｏｎｉｏｓｐｏｒｉｕｍ、短梗霉

属(Ａｕｒｅｏｂａｓｉｄｉｕｍ)、伊萨酵母属( Ｉｓｓａｔｃｈｅｎｋｉａ)、光黑壳属(Ｐｒｅｕｓｓｉａ)和肉座菌属(Ｈｙｐｏｃｒｅｏｐｓｉｓ)相对丰度高于中

部和东部ꎻ中部藻类结皮中隶属于子囊菌门的地霉属(Ｇｅｏｔｒｉｃｈｕｍ)、细基格孢属(Ｕｌｏｃｌａｄｉｕｍ)、Ａｌｂｉｆｉｍｂｒｉａ、赤霉

菌属(Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌａ)、青霉菌属(Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ)和链格孢属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)与隶属于被孢霉门的被孢霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)
相对丰度高于西部和东部ꎮ

图 ６　 古尔班通古特沙漠不同区域藻类结皮中细菌和真菌在属水平相对丰度聚类热图

Ｆｉｇ.６　 Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ａｌｇａｌ ｃｒｕｓｔｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｒｅａｓ ｉｎ Ｇｕｒｂａｎｔｕｎｇｇｕｔ Ｄｅｓｅｒｔ

２.２.５　 藻类结皮土壤中微生物群落 β 多样性分析

利用古尔班通古特沙漠不同样点藻类结皮中细菌和真菌 ＯＴＵｓ 丰度信息ꎬ通过 Ｂｒａｙ＿ｃｕｒｔｉｓ 距离进行主坐

标分析(ＰＣｏＡ)如图 ７ꎮ 结果显示ꎬ古尔班通古特沙漠不同区域的藻类结皮中ꎬ细菌群落结构表现为中部和东

部相似ꎬ西部与东部存在显著性差异(Ｐ<０.０５)ꎬ沙漠中部为沙漠西部和东部的过渡带ꎮ 真菌群落结构则在沙

漠腹地分布较为均匀ꎬ未产生较大分化ꎮ
２.３　 藻类结皮土壤中微生物多样性与环境因子相关性分析

细菌在门水平上ꎬ三个区域前 １０ 个门所占比例分别为:９５.５０％、９４.４６％和 ９２.１８％ꎻ对于真菌ꎬ共注释到
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图 ７　 古尔班通古特沙漠不同区域藻类结皮中细菌和真菌群落结构主坐标分析(ＰＣｏＡ)

Ｆｉｇ.７ 　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ￣ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ( ＰＣｏＡ) ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ａｌｇａｌ ｃｒｕｓｔｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｒｅａｓ ｏｆ

Ｇｕｒｂａｎｔｕｎｇｇｕｔ Ｄｅｓｅｒｔ

１３ 个门ꎬ排名前 １０ 之外的真菌门在部分样本中相对丰度为 ０ꎬ因此本研究选择细菌和真菌前 １０ 个门代表藻

类结皮微生物群落结构ꎬ与土壤理化因子进行 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析ꎬ结果如图 ８ 所示ꎮ 藻类结皮土壤全氮、
全磷和全钾含量与拟杆菌门和芽单胞菌门呈显著或极显著正相关关系(Ｐ<０.０５ / ０.０１)ꎻｐＨ 值与芽单胞菌门、
年平均降水量与绿湾菌门呈极显著的正相关关系(Ｐ<０.０１)ꎻ土壤有机质和铵态氮含量与厚壁菌门呈显著负

相关关系(Ｐ<０.０５)ꎻ生物量氮与变形菌门、硝态氮含量与酸杆菌门呈显著负相关关系(Ｐ<０.０５)ꎮ 对于真菌ꎬ
硝态氮含量与毛霉门 ( Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ )、 球囊菌门 ( Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ ) 和 Ａｐｈｅｌｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 门、 全磷含量与

Ｏｌｐｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ 门呈显著负相关关系(Ｐ<０.０５)ꎻ年平均降水量与鞭毛菌门(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ)呈显著负相关关

系(Ｐ<０.０５)ꎬ而年平均气温与其呈显著正相关关系(Ｐ<０.０５)ꎮ 总体而言ꎬ结皮土壤理化性质对细菌群落结构

具有重要影响ꎬ而对真菌群落结构的影响较小ꎮ

图 ８　 古尔班通古特沙漠不同区域藻类结皮中细菌和真菌与环境因子相关性分析

Ｆｉｇ.８　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ａｌｇａｌ ｃｒｕｓｔｓ ｆｒｏｍ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｒｅａｓ ｏｆ Ｇｕｒｂａｎｔｕｎｇｇｕｔ Ｄｅｓｅｒｔ

ＳＯＭ:土壤有机质 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒꎻＴＮ ∶全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻＮＨ＋
４ ￣Ｎ ∶铵态氮 Ａｍｍｏｎｉｕｍ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻＮＯ－

３ ￣Ｎ ∶硝态氮 Ｎｉｔｒａｔｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻＴＰ:全磷

Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻＴＫ:全钾 Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍꎻＭＢＣ ∶微生物量碳 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎꎻＭＢＮ ∶微生物量氮 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｎｉｔｒｏｇｅｎꎻｐＨ:ｐＨ 值ꎻ

ＭＰ:年均降水量 Ｍｅａｎ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎꎻＭＴ:年均温度 Ｍｅａｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

２.４　 藻类结皮土壤中微生物功能预测分析

采用 ＰＩＣＲＵＳｔ 软件根据细菌 １６Ｓ 测序数据进行基于京都基因与基因组百科全书(ＫＥＧＧ)数据库的功能

预测ꎬ并选择相对丰度前 ３０ 的 ｋｏ 绘制聚类热图ꎬ并在三个层级进行分类ꎬ结果如图 ９ 所示ꎮ 结果显示丰度前
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３０ 的 ｋｏ 分别属于 ４ 个第一层级和 １３ 个第二层级ꎬ并且不同区域表现出各自的功能类群ꎬ其中西部和中部聚

类关系较近ꎬ二者与东部存在差异ꎬ说明藻类结皮中细菌群落功能已逐步产生分化ꎬ可能与沙漠西部和东部藻

类结皮中细菌分布存在差异有关ꎮ 沙漠西部和中部区域藻类结皮土壤中光合作用的蛋白质ꎬ卟啉和叶绿素的

代谢和光合作用丰度高于东部ꎻ而原核生物碳固定途径ꎬ丙酮酸代谢ꎬ氧化磷酸化ꎬ丙氨酸、天冬氨酸和谷氨酸

代谢ꎬ甘氨酸、丝氨酸和苏氨酸的代谢和氨基酸相关酶代谢通路丰度低于东部ꎮ 推测这与沙漠东部蓝藻相对

丰度较低有关ꎬ沙漠中、西部藻类结皮土壤中固碳作用主要由藻类完成ꎬ而沙漠东部固碳作用主要由除蓝藻以

外的其他微生物或绿藻完成ꎮ

图 ９　 古尔班通古特沙漠不同区域藻类结皮中细菌群落功能预测注释聚类热图(三级功能层)

Ｆｉｇ.９　 Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｉｎ ａｌｇａｌ ｃｒｕｓｔｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｒｅａｓ ｏｆ Ｇｕｒｂａｎｔｕｎｇｇｕｔ Ｄｅｓｅｒｔ (ｌｅｖｅｌ ３)

基于真菌物种分类ꎬ通过 ＦｕｎＧｕｉｌｄ 数据库比对预测沙漠不同区域藻类结皮土壤中真菌的生态功能ꎬ选取

注释所得功能及丰度信息排名前 ２６ 的功能信息绘制聚类热图ꎬ结果如图 １０ 所示ꎮ 可以看出沙漠不同区域藻

类结皮中表现出真菌群落功能的差异性ꎮ 其中沙漠中部真菌寄生－植物病原体( Ｆｕｎｇａｌ＿Ｐａｒａｓｉｔｅ －Ｐｌａｎｔ＿
Ｐａｔｈｏｇｅｎ)丰度明显高于西部和东部ꎻ东部的真菌寄生(Ｆｕｎｇａｌ＿Ｐａｒａｓｉｔｅ)丰度高于西部和中部ꎮ

３　 讨论

研究表明生物结皮的形成与发育主要受降水、温度和土地管理的共同驱动[１]ꎬ其对气候响应敏感性远大

于维管植物ꎬ受全球气候变化影响ꎬ约占地球陆地表面积 １２％的生物结皮预计将在 ６５ 年内减少 ２５—４０％ꎮ 土

壤微生物是陆地生态系统的重要组成成分ꎬ其中细菌和真菌发挥着非常重要的作用ꎮ 一般土壤中细菌数量较

真菌丰富ꎬ真菌主要负责有机物的分解ꎬ尤其是对土壤动植物残体进行降解ꎬ而细菌群落多样性常作为衡量土

壤质量的重要指标[２９]ꎮ 古尔班通古特沙漠内维管植物受盆地内部局部气候影响ꎬ在东西走向形成了种群－生
境梯度[２０—２１]ꎮ 基于细菌和真菌在土壤中的重要性ꎬ本文通过高通量测序技术分析古尔班通古特沙漠自西向

东不同区域藻类结皮土壤中微生物群落多样性及其种群－生境梯度变化驱动因子ꎮ
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图 １０　 古尔班通古特沙漠不同区域藻类结皮中真菌群落功能预测注释聚类热图(Ｇｕｉｌｄ)

Ｆｉｇ.１０ Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｉｎ ａｌｇａｌ ｃｒｕｓｔｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ｏｆ Ｇｕｒｂａｎｔｕｎｇｇｕｔ Ｄｅｓｅｒｔ(Ｇｕｉｌｄ)

３.１　 古尔班通古特沙漠藻类结皮土壤微生物多样性及种群梯度

本研究所获古尔班通古特沙漠藻类结皮中细菌丰度排名前 １０ 的门在三个区域占比均达到 ９０％以上ꎬ其
中蓝藻门、变形菌门和拟杆菌门是优势菌群ꎬ且蓝藻门在三个区域相对丰度均最高ꎮ 研究表明蓝藻是仅存在

于生物结皮而非普通土壤类型中的微生物ꎬ李靖宇等[３０] 对腾格里沙漠不同生物结皮微生物多样性研究结果

表明ꎬ藻类生物结皮中蓝藻门、变形菌门、酸杆菌门和放线菌门为主要细菌类群ꎮ Ｇｕｎｄｌａｐａｌｌｙ 等[３１] 对科罗拉

多高原生物结皮研究表明细菌主要以蓝藻门和变形菌门为主ꎮ 刘玉冰等[３２]在总结温带荒漠生物结皮微生物

群落组成结构中表明ꎬ蓝藻门在藻类结皮中相对丰度最高ꎮ 本文结果与上述研究成果均显示出荒漠生物结皮

细菌类群多以蓝藻门、变形菌门、放线菌门和拟杆菌门为主ꎮ 真菌在门水平上的优势物种为子囊菌门和担子

菌门ꎬ与其他温带沙漠[３３—３５]生物结皮中检测到的真菌结果类似ꎬ仅在相应物种的相对丰度数值上有差异ꎬ可
能是研究区域不同所致ꎮ

在细菌属水平上分析时发现ꎬ古尔班通古特沙漠不同区域藻类结皮拥有不同的细菌类群ꎬ其西部以隶属

于蓝藻门和变形菌门的细菌属为主ꎬ中部以隶属于放线菌门和变形菌门的细菌属为主ꎬ东部则以隶属于拟杆

菌门的细菌属为主ꎬ这与细菌在门水平上分析结果一致ꎮ 对于真菌ꎬ虽然排名前 ３０ 的属几乎全部隶属于子囊

菌门和担子菌门ꎬ但三个区域藻类结皮仍表现出属水平的差异性ꎮ 其中东部藻类结皮中存在的主要真菌属全

部隶属于子囊菌门ꎬ而中西部隶属于两个优势门的属均存在ꎮ
研究结果还显示沙漠不同区域细菌多样性远高于真菌ꎬ与吴楠等[３６] 和吴永胜等[３７] 分别对古尔班通古特

沙漠和毛乌素沙漠研究结果一致ꎮ 细菌和真菌 α 多样性指数结果显示ꎬ古尔班通古特沙漠藻类结皮中细菌

群落结构已在沙漠从西到东走向的不同区域产生种群－生境梯度ꎬ并达到显著性差异ꎻ而真菌虽形成群落梯

度ꎬ但并未达到显著性差异ꎮ 沙漠藻类结皮土壤中微生物优势门从西到东走向上ꎬ蓝藻门相对丰度逐渐降低ꎬ
拟杆菌门和酸杆菌门相对丰度从中部向东西两个方向上均增加ꎬ子囊菌门占比越来越大ꎬ担子菌门占比越来
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越小ꎮ ＰＣｏＡ 分析结果也显示西部与东部细菌群落存在显著差异ꎬ表明古尔班通古特沙漠藻类结皮中的细菌

群落结构在东西走向上发生了分化ꎬ这可能与研究区土壤理化性质、环境因子、生物结皮所形成的微环境不同

有关[３３ꎬ３８]ꎮ
３.２　 古尔班通古特沙漠藻类结皮土壤中微生物结构主要驱动因子

Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析结果表明ꎬ所测理化因子与藻类结皮中的细菌和真菌群落呈现的正相关关系居多ꎬ
说明藻类结皮土壤丰富的营养物质为微生物提供了良好的生存环境ꎬ特别是有机质、全磷、全钾和全氮含量可

有效地促进细菌群落的生存ꎮ 吴楠等[３６]研究发现生物结皮中的营养物质显著高于无结皮层土壤ꎬ决定了生

物结皮可孕育更多的微生物ꎮ 另外ꎬ生物结皮有机质含量的不同可导致微生物群落发生改变ꎮ 有研究表明ꎬ
蓝藻更倾向于聚集富营养菌群[３９]ꎬ会在其生存的微环境中产生更多的微生物量碳ꎮ 而本研究结果显示土壤

理化因子中 ＭＢＣ 含量与蓝藻门呈正相关关系ꎬ说明在古尔班通古特沙漠贫瘠土壤中ꎬ蓝藻门为主要的营养物

质初级生产者ꎮ
陈丽萍等[４０]研究贺兰山东麓荒漠藻结皮微生物群落结构时表明原核微生物多样性远高于真核微生物ꎬ

本研究有着相同的研究结果ꎮ 此外真菌群落分布受硝态氮含量、年平均气温和年平均降水量影响较大ꎮ
Ｚｈａｎｇ 等[４１]对古尔班通古特沙漠生物结皮内真菌群落研究时发现生物结皮不同演替阶段真菌多样性变化不

明显ꎬ与本文研究结果一致ꎬ并表明生物结皮的发育促进土壤环境时空生态位分配ꎬ而生态位选择的变化又驱

动着真菌群落的演替ꎮ 本研究中古尔班通古特沙漠不同区域藻类结皮土壤中真菌群落未产生显著性分化ꎬ暗
示在现有气候及土壤营养条件下藻类结皮土壤中真菌群落难产生分化ꎬ古尔班通古特沙漠中生态位决定了真

菌群落分化ꎮ
３.３　 古尔班通古特沙漠藻类结皮土壤中微生物群落功能特征

近些年随着分子生物学技术的快速发展和实践运用ꎬ土壤微生物相关研究由多样性和群落结构转向功能

研究[４２]ꎬ以此能够更深入、全面和准确土壤微生物在生态系统中的意义和价值ꎮ 本研究分别预测古尔班通古

特沙漠不同区域藻类结皮土壤中细菌和真菌群落的功能ꎮ 结果显示细菌群落功能方面ꎬ中部和西部功能相

似ꎬ二者与东部存在差异ꎬ可以看出细菌群落功能与细菌 α 多样性结果保持一致ꎮ 此外光合作用相关功能丰

度西部和中部高于东部ꎬ与藻类结皮中蓝藻门在东西走向上的相对丰度变化保持一致ꎮ 功能预测分析结果表

明微生物群落结构多样性和功能二者存在密切联系ꎬ这与 Ｗａｇｇ 等[４３]研究结果ꎬ土壤生物多样性与生态系统

多功能性之间存在正相关关系一致ꎮ 有研究还认为细菌群落的功能特征影响其群落结构与多样性ꎬ并认为与

代谢、遗传信息处理和有机系统相关的子功能会促使细菌代谢旺盛ꎬ生长良好ꎬ从而提高细菌群落结构多样

性[４４]ꎬ与本研究结果相吻合ꎮ

４　 结论

古尔班通古特沙漠藻类结皮土壤中细菌群落多样性高于真菌ꎬ细菌在自西向东方向上存在显著的种群－
生境梯度变化ꎬ而真菌分布较为均匀ꎮ 本文所分析的部分理化指标和环境因子与藻类结皮中微生物群落呈正

相关关系ꎬ说明沙漠生态位分化会导致藻类结皮中微生物群落及功能发生适应性分化ꎮ
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