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西北荒漠绿洲过渡带土壤细菌结构和氮代谢对梭梭恢
复的响应

安芳娇１，牛子儒３，刘婷娜２，苏永中２，∗

１ 兰州理工大学土木工程学院，兰州　 ７３００５０

２ 中国科学院西北生态环境资源研究院，兰州　 ７３００００

３ 陕西省土地工程建设集团有限责任公司，西安　 ７１００７５

摘要：探究植被恢复过程中土壤微生物群落结构和氮代谢变化，是认识陆地生态系统生物地球化学过程的重要环节。 然而，关

于干旱区荒漠人工植被种植后土壤微生物功能的研究鲜有报道。 选择西北荒漠绿洲过渡带建植时间序列（３、６、１１、１９、２８ａ 和

４６ａ）梭梭（Ｈａｌｏｘｙｌｏｎ ａｍｍｏｄｅｎｄｒｏｎ）林为研究对象，取冠层下表层土样（０—１０ ｃｍ），流动沙地（Ｍｓ）作为对照，采用高通量测序技

术，探究土壤细菌群落多样性、结构、氮代谢及功能基因对梭梭恢复的响应，考察土壤细菌群落结构变化的关键驱动因子。 结果

表明，放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）和变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）是所有样地的优势细菌类群。 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数随梭梭种植年限增加

显著增加，表明梭梭建立显著提高了土壤细菌群落多样性。 样本层级聚类分析显示不同年限梭梭林土壤细菌群落被分为 ３ 个

小组，非度量多维尺度（ＮＭＤＳ）分析表明梭梭的建立显著改变了土壤细菌群落结构。 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析显示土壤含水量

（ＳＭ）、有机碳（ＳＯＣ）、速效磷（ＡＰ）和速效钾（ＡＫ）显著影响土壤细菌群落结构，且呈显著正相关。 土壤细菌氮代谢主要以同化

和异化硝酸盐还原为主，硝酸盐还原基因（ＮＲＧ）丰度是氨氧化基因（ＡＯＧ）的 １７．５—１２６．９ 倍，表明反硝化速度快于硝化速度。
ＮＲＧ ／ ＡＯＧ 随梭梭种植年限增加而下降，表明梭梭生长有助于土壤氮的积累。 研究结果有助于对干旱荒漠生态系统恢复过程

中植物⁃土壤相互作用方面的理解。
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ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ． ＮＲＧ ／ ＡＯＧ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｗｉｔｈ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ ａｇｅｓ， ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ Ｈ． ａｍｍｏｄｅｎｄｒｏｎ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ
ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ． Ｏｕｒ ｓｔｕｄｙ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ａｎ ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｏｆ
Ｈ． ａｍｍｏｄｅｎｄｒｏｎ ａｎｄ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｒｏｌｅｓ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｙｃｌｅ． Ｔｈｅ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｍｉｇｈｔ ｉｍｐｒｏｖｅ
ｂｅｔｔｅｒ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｏｆ ｐｌａｎｔ－ｓｏｉｌ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｉｎ ａｒｉｄ ｄｅｓｅｒｔ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｈａｌｏｘｙｌｏｎ ａｍｍｏｄｅｎｄｒｏｎ； ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ ｃｈｒｏｎｏｓｅｑｕｅｎｃｅ； ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ； ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ
ｇｅｎｅ； ｄｅｓｅｒｔ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ

梭梭（Ｈａｌｏｘｙｌｏｎ ａｍｍｏｄｅｎｄｒｏｎ）是一种 Ｃ４荒漠灌木，是干旱区荒漠化土地固沙造林的主要树种［１—３］。 半个

多世纪以来，中国西北实施沙漠化防治和生态建设，大面积种植防风固沙林，成为重要的生态屏障［４］。 植被

恢复过程加强了生物地球化学循环过程、改善了土壤环境，流动沙地向地带性土壤方向演变，固沙植被梭梭建

立后植被⁃土壤系统的演替得到广泛研究。 过去的研究主要集中在梭梭水分利用和光合生理等特征［５—６］，固
沙梭梭建立后土壤环境研究取得一定的进展，研究表明土壤养分、盐分和土壤黏粉粒含量得到显著改善［１，７］；
土壤线虫群落组成和结构［８］以及其它生物学特征（如微生物生物量碳和氮，酶活性）发生显著变化［９］。 然而，
针对人工固沙植被恢复过程中土壤微生物群落功能特性还需深入研究。

土壤微生物在成土过程、土壤养分循环、有机质分解及调节生态系统功能中发挥着重要作用［１０—１１］。 土壤

微生物群落丰度和多样性可以作为植被⁃土壤生态系统恢复的评判指标。 植物土壤反馈对土壤微生物群落有

重要影响，植被可以通过根系分泌物及凋落物差异改变土壤理化性质，进而调控土壤微生物群落组成和结构，
同时土壤微生物能够通过调控土壤养分有效性间接影响植物群落的生长和演替［１２］。 对固沙植被建立后土壤

微生物群落功能结构的研究是深入理解植被⁃土壤相互作用的重要方面，也是评价植被⁃土壤系统恢复的重要

内容。
近些年来，固沙植被种植后土壤微生物群落的研究受到越来越多的关注［１３—１４］。 相关研究表明植被恢复

显著影响土壤微生物量碳、氮、群落组成和多样性［１５—１７］，也有研究发现植被恢复并不会增加土壤微生物群落

多样性，但会影响微生物群落结构和功能［１８］。 然而，人工固沙植被恢复过程中土壤微生物群落结构和功能的

演替仍不清楚。 植被恢复对土壤微生物群落的影响受植被种类［１９—２０］ 和土壤性质［２１］ 等的影响。 土壤环境的

变化会直接或间接影响土壤微生物群落多样性和结构，从而对生态系统产生影响，因此，环境因子是影响土壤

５５４８　 ２０ 期 　 　 　 安芳娇　 等：西北荒漠绿洲过渡带土壤细菌结构和氮代谢对梭梭恢复的响应 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

微生物群落功能的关键因素［２２—２４］。 然而在干旱地区土壤微生物群落对环境因子的变化更加敏感，土壤盐分

和养分积累可能对微生物群落结构产生相反的影响，这种影响是微生物群落分类所依赖的，驱动微生物群落

变化的关键因素尚不清楚，需要进一步明确。 氮元素被认为是干旱陆地生态系统生产力的主要限制因素［２５］，
而干旱区荒漠土壤氮的储存主要通过生物固氮的方式［２６］。 已有的研究主要针对固沙植被恢复过程中土壤微

生物群落整体变化情况［２７—２８］。 然而，针对干旱区荒漠人工固沙植被恢复过程中土壤细菌群落氮代谢及相关

功能基因的研究甚少。 揭示干旱区荒漠土壤中微生物群落的功能作用对于理解极端环境下的化学循环具有

重要意义，同时对土壤微生物氮代谢及功能基因的研究也是揭示土壤固氮的关键。 因此急需探究人工固沙植

被恢复过程中土壤细菌群落氮代谢及相关功能基因。
基于此，本文以河西走廊中段临泽荒漠绿洲过渡带不同种植年限梭梭林为研究对象，取表层土样（０—

１０ ｃｍ）探究土壤细菌群落结构、多样性、氮代谢途径和功能基因对梭梭恢复的响应，分析影响细菌群落结构

的关键环境因子。 本研究旨在揭示干旱区荒漠人工固沙植被恢复过程中土壤细菌群落结构及其生态功能，为
干旱区荒漠植被⁃土壤系统恢复评估提供依据。

图 １　 临泽县荒漠⁃绿洲过渡带采样点分布

　 Ｆｉｇ．１　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ ａ ｄｅｓｅｒｔ－ｏａｓｉｓ ｅｃｏｔｏｎｅ ｏｆ

Ｌｉｎｚｅ ｃｏｕｎｔｙ

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

研究区位于河西走廊中段临泽平川绿洲外围人工固沙植被区（３９°０９′—３９°１９′Ｎ，１００°０２′—１００°２１′Ｅ，海
拔 １３７５—１３９３ ｍ）（图 １）。 本区域为典型的温带荒漠气候：年均气温约 ７．６℃，年均降水量约 １１７ ｍｍ，年均蒸

发量约 ２３９０ ｍｍ。 年均风速约 ３．２ ｍ ／ ｓ，大风日数（＞１７ ｍ ／ ｓ）超过 １５ ｄ，风沙活动主要发生在 ３—５ 月，地下水

位埋深 ３—８ ｍ［２９—３０］。 土壤为风沙土， 有机质含量低， 结构松散， 易受风蚀［７］。 沙拐枣 （ Ｃａｌｌｉｇｏｎｕｍ
ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｍ）和 泡 泡 刺 （ Ｎｉｔｒａｒｉａ ｔａｎｇｕｔｏｒｕｍ ） 是 绿 洲 边 缘 主 要 的 天 然 植 被。 白 茎 盐 生 草 （ Ｈａｌｏｇｅｔｏｎ
ａｒａｃｈｎｏｉｄｅｕｓ）、碱蓬（Ｓｕａｅｄａ ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉｉ）、沙蓬（Ａｇｒｉｏｐｈｙｌｌｕｍ ｓｑｕａｒｒｏｓｕｍ）和雾冰藜（Ｂａｓｓｉａ ｄａｓｙｐｈｙｌｌａ）是主要的

一年生草本植物。 该区域荒漠化在 ２０ 世纪下半叶迅速发展，并在 １９７０ 年代中期达到顶峰，开始大面积种植

以梭梭为主的固沙灌木。 ２０００ 年以来，本区域实施了

以固沙造林为重点的生态修复和建设项目，在绿洲边缘

流动沙地营造了不同时间序列的梭梭人工林景观［３０］。
１．２　 调查取样

过去研究发现，该区域流动沙丘土壤质地（砂、粉
砂、黏粒含量）和有机质含量随时间变化无显著差异，
表明在种植植被前土壤特征相似［７］。 ２０２０ 年 ９ 月，选
择流动沙地（对照，Ｍｓ）及不同建植年限（３、６、１１、１９、
２８ａ 和 ４６ａ）的梭梭林样地（图 １），共 ７ 个处理。 每个处

理建立 ３ 个重复样方（２０ ｍ × ２０ ｍ），共 ２１ 个样方，样
方间距大于 １００ ｍ。 在每个样方中选择长势相近的 ５
棵梭梭，对其生长状况基茎、株高、冠幅、枯枝率进行调

查取样，如表 １。 土壤取样方法：在每棵梭梭冠层下随

机选择两个取样点，去除表层凋落物，采取 ０—１０ ｃｍ 土

样，然后，将每个样方中的 １０ 个（５ × ２）样品混合，得到

每个样方的复合样。 期间，为防止样品污染，采用 ７５％
酒精对铁铲灭菌消毒，以保证土壤微生物样品采集在无

菌条件进行。 同时用铝盒采集土壤样品，用于测定土壤

含水量。 所有土壤样品置于 ４℃便携式保温箱保存，运

６５４８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４３ 卷　
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会实验室后，一部分鲜土立刻转入－８０℃冰箱中保存，另一部分土样风干后用于土壤 ｐＨ、电导率（ＥＣ）和土壤

养分分析。

表 １　 不同种植年限梭梭生长特征

Ｔａｂｌｅ １　 Ｇｒｏｗｔｈ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｈ． ａｍｍｏｄｅｎｄｒｏｎ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ ａｇｅｓ

样地
Ｓｉｔｅｓ

密度
Ｄｅｎｓｉｔｙ

基茎
Ｓｔｅｍ ｄｉａｍｅｔｅｒ ／ ｃｍ

株高
Ｈｅｉｇｈｔ ／ ｍ

冠幅

Ｃａｎｏｐｙ ａｒｅａ ／ ｍ２
枯枝率

Ｄｅａｄｗｏｏｄ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ／ ％

Ｙ３ ２ｍ × ２ｍ １．４２ ０．９５ ０．３９ ０．００

Ｙ６ １ｍ × ２ｍ ４．６９ １．７５ １．７８ ０．００

Ｙ１１ １ｍ × ２ｍ ５．２８ ２．１５ １．６６ ２０．１１

Ｙ１９ １ｍ × ２ｍ ７．４４ ２．９９ ２．３０ ２６．２２

Ｙ２８ １ｍ × ２ｍ １１．１６ ３．９３ ３．８９ ４０．８９

Ｙ４６ １ｍ × ２ｍ １３．８９ ４．１９ ７．４９ ４３．００

　 　 Ｙ３：３ 年样地 ３⁃ｙｅａｒ ｐｌｏｔ；Ｙ６：６ 年样地 ６⁃ｙｅａｒ ｐｌｏｔ；Ｙ１１：１１ 年样地 １１⁃ｙｅａｒ ｐｌｏｔ；Ｙ１９：１９ 年样地 １９⁃ｙｅａｒ ｐｌｏｔ；Ｙ２８：２８ 年样地 ２８⁃ｙｅａｒ ｐｌｏｔ；Ｙ４６：４６

年样地 ４６⁃ｙｅａｒ ｐｌｏｔ

１．３　 土样理化性质分析

烘干称重法（１０５℃下烘 ２４ ｈ）测定土壤含水量（ＳＭ），采用 Ｍｕｌｔｉｌｉｎｅ Ｆ ／ ＳＥＴ⁃３（ＷＴＷ，德国）在土水比分别

为 １∶１ 和 １∶５ 下测定土壤 ｐＨ 和 ＥＣ。 采用外加热⁃重铬酸钾法测定土壤有机碳（ＳＯＣ），碱扩散法测定碱解氮

（ＡＮ），碳酸氢钠浸提⁃钼锑抗比色法测定速效磷 （ ＡＰ ），乙酸铵浸提⁃火焰光度法测定速效钾 （ ＡＫ）。
Ｈ２ＳＯ４⁃Ｈ２Ｏ２消煮⁃钼锑抗比色法测定总磷（ＴＰ），总氮（ＴＮ）和总碳（ＴＣ）采用元素分析仪测定（Ｖａｒｉｏ Ｍａｃｒｏ
Ｃｕｂｅ ｅｌｅｍｅｎｔａｒ， 德国） ［３１］。
１．４　 扩增子测序

取 ０．５ ｇ 鲜重土样，使用 Ｆａｓｔ ＤＮＡ ＳＰＩＮ 试剂盒提取土样总 ＤＮＡ，使用 ＮａｎｏＤｒｏｐ２０００ 紫外可见分光光度

计检测 ＤＮＡ 浓度和纯度。 通过 ＡＢＩ ＧｅｎｅＡｍｐ  ９７００ ＰＣＲ 热循环仪，使用引物 ３３８Ｆ （ ５′⁃ＡＣＴＣＣＴＡＣＧ
ＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ⁃３′）和 ８０６Ｒ（５′⁃ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴ ＡＡＴ⁃３′）对 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３⁃Ｖ４ 可变区进行聚合

酶链式反应（ＰＣＲ）扩增。 采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司的 ＮＥＸＴＦＬＥＸ Ｒａｐｉｄ ＤＮＡ⁃Ｓｅｑ Ｋｉｔ 进行建库，采用 ＭｉＳｅｑ ＰＥ３００
平台进行高通量测序。 使用 ＦＡＳＴＰ 软件对原始 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因测序数据进行质控，使用 ＦＬＡＳＨ 软件进行拼

接。 使用 ＵＰＡＲＳＥ 软件在 ９７％的相似度水平下进行操作分类单元（ＯＴＵ）聚类。 具有相同条形码的序列分类

到同一样本中，使用 ＵＳＥＡＲＣＨ 程序中的 ＵＣＨＩＭＥ 算法识别并剔除嵌合体。 利用 ＲＤＰ 分类器对每条序列进

行物种分类注释，比对 ＳＩＬＶＡ １６Ｓ ｒＲＮＡ 数据库（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ａｒｂ⁃ｓｉｌｖａ．ｄｅ ／ ），设置比对阈值为 ７０％。 细菌高

通量测序原始序列上传至美国生物技术信息中心（ＮＣＢＩ）数据库，项目编号为 ＰＲＪＮＡ７７８０４２。
１．５　 数据分析

ＯＴＵｓ 的分类水平按照所有样本中最少的序列数进行均一化。 采用 ＳＰＳＳ 软件进行单因素方差分析

（ＡＮＯＶＡ）和最小显著性差异（ＬＳＤ）多重比较，对不同生长年限梭梭林的土壤理化性质和细菌群落 α 多样性

进行检测，在 Ｐ＜０．０５ 水平上判断显著差异。 采用基于布雷柯蒂斯距离 （Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ ｄｉｓｔａｎｃｅ）的分层聚类和非

度量多维尺度（ＮＭＤＳ）分析，在细菌属水平检测不同种植年限梭梭林间土壤细菌群落结构差异。 使用韦恩图

（Ｖｅｎｎ）分析不同生长年限梭梭林土壤中共有和特有的 ＯＴＵｓ，使用 Ｒ 语言工具统计和作图。 基于细菌门水平

丰度，采用 ＳＰＳＳ 软件进行 Ｓｐｅａｒｍａｎ 分析土壤细菌群落组成与土壤环境因子的关系。

２　 结果

２．１　 土壤理化性质

梭梭生长显著提高了土壤养分、盐分和含水率（Ｐ＜０．０５）。 随梭梭种植年限增加，土壤 ＴＣ、ＴＮ、ＴＰ、ＳＯＣ、
ＡＰ、ＡＫ、ＥＣ 和 ＳＭ 显著增加，在个别样地间差异不显著。 然而 ＡＮ 随梭梭生长呈先降低后增加的趋势。 梭梭
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种植后土壤 ｐＨ 显著高于无植被沙地，但不同种植年限梭梭林间无显著差异（表 ２）。

表 ２　 梭梭生长对土壤理化性质的影响

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ Ｈ． ａｍｍｏｄｅｎｄｒｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ｏｎ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

土壤参数
Ｓｏｉｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ＭＳ Ｙ３ Ｙ６ Ｙ１１ Ｙ１９ Ｙ２８ Ｙ４６

土壤含水率 ＳＭ ／ ％
Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ０．４０±０．０８ｄｅ ０．３５±０．０８ｅ ０．３３±０．０３ｅ ０．５６±０．０８ｃｄ ０．８９±０．０８ｂ １．５８±０．１１ａ １．６２±０．１９ａ

酸碱度 ｐＨ
ｐＨ ｖａｌｕｅ ９．２８±０．１６ｃ １０．０５±０．１３ａｂ １０．０８±０．０２ａｂ １０．０３±０．０５ａｂ １０．０９±０．０１ａ ９．８７±０．２０ｂ ９．９８±０．１２ａｂ

电导率 ＥＣ ／ （μｓ ／ ｃｍ）
Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ １３０．２７±３．９３ｅ ３０６．００±１０．３９ｄｅ ４３８．００±９１．３９ｃｄ ５２２．００±１００．６４ｃ ７１３．６７±９６．２６ｂｃ ７２１．００±７１．３４ｂ ９８７．００±２２７．６６ａ

有机碳 ＳＯＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ）
Ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ０．３５±０．０３ｄ ０．４２±０．０４ｄ １．２２±０．０９ｃ １．６３±０．１３ｂ １．８９±０．０７ｂ ２．８０±０．５４ａ ２．７６±０．１３ａ

总碳 ＴＣ ／ （ｇ ／ ｋｇ）
Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ ４．９８±０．１１ｄ ５．３２±０．０３ｄ ６．９６±０．５３ｃ ７．４０±０．１６ｂｃ ８．４３±０．８８ａｂ ８．７２±１．６５ａ ９．６４±０．２３ａ

总氮 ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ）
Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０．２８±０．０４ｃ ０．２２±０．００ｄ ０．３０±０．０１ｃ ０．３８±０．０３ｂ ０．３８±０．０１ｂ ０．５２±０．０１ａ ０．５２±０．０３ａ

总磷 ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ）
Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ０．４６±０．０２ｄ ０．４９±０．０１ｃｄ ０．５６±０．０２ｃｄ ０．５７±０．００ｃ ０．６８±０．０７ａｂ ０．６７±０．０８ａｂｃ ０．７０±０．１０ａ

碱解氮 ＡＮ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）
Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ２５．３８±２．１３ｂ ２０．９６±０．５２ｃｄ １９．６３±０．６５ｄ １９．８６±１．１５ｄ ２３．０４±０．９１ｂｃｄ ２４．３３±０．７３ｂｃ ２９．３９±１．０９ａ

速效磷 ＡＰ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）
Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ２．３３±０．２９ｃ ２．５２±０．５０ｃ ３．４０±０．８１ｃ １３．３７±０．４６ｂ １３．９４±４．７０ｂ ２６．８５±３．４７ａ ２３．４５±３．２９ａ

速效钾 ＡＫ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ）
Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ １０３．３３±５．７７ｄ １２０．００±０．００ｄ ２１０．００±６５．５７ｃ ３５３．３３±４１．６３ｂ ３８０．００±０．００ｂ ５１０．００±６０．８３ａ ５４６．６７±２５．１７ａ

　 　 ＭＳ：流动沙地 Ｍｏｖｉｎｇ ｓａｎｄｙ ｌａｎｄ；同一行不同小写字母表示各参数在 Ｐ＜０．０５ 水平上差异显著

２．２　 土壤细菌群落组成

本研究共获得 ８５６，８７６ 个细菌序列，每个样地平均有 ４０，８０４ 个序列，根据 ９７％的相似度对序列进行 ＯＴＵ
聚类得到 ４１６５ 个 ＯＴＵｓ。 鉴定出 ３８ 个细菌门，１０８ 个纲、２６５ 个目、４５８ 个科、８２４ 个属、１４９２ 个种（表 ３）。 在

ＯＴＵ 水平上，不同样点共有 ５５４ 个物种，无植被沙地、梭梭生长 ３、６、１１、１９、２８ 年和 ４６ 年时土壤中分别有 ３１、
４４、６６８、１００、１０２、１２９ 和 １００ 个特有的物种（图 ２）。 不同样点的共有物种中丰度＞ １％的 ＯＴＵｓ 占 ３８． ６％
（图 ２）。

表 ３　 不同种植年限土壤细菌测序信息统计

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｎｄ⁃ｆｉｘｉｎｇ ｙｅａｒｓ

样地
Ｓｉｔｅｓ

有效序列
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

操作分类
单元（ＯＴＵｓ）
Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ

ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ

分类水平 Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ

门
Ｐｈｙｌｕｍ

纲
Ｃｌａｓｓ

目
Ｏｒｄｅｒ

科
Ｆａｍｉｌｙ

属
Ｇｅｎｕｓ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

ＭＳ ３２３９１ １５１２ ２４ ６２ １５２ ２４６ ４４５ ７５６

Ｙ３ ３８６４０ １６３９ ２７ ６８ １６０ ２５８ ４５０ ７８３

Ｙ６ ３８４７９ ２４５３ ３４ ９２ ２２０ ３６２ ６２５ １０８８

Ｙ１１ ４５８１９ １９９１ ２９ ７４ １７７ ３００ ５１０ ８７７

Ｙ１９ ３６３５８ ２１４７ ２７ ７５ １８１ ２９７ ５０７ ９０１

Ｙ２８ ４５５９３ ２１８０ ３０ ８０ １９３ ３１７ ５３６ ９３１

Ｙ４６ ４８３４６ ２０６５ ２８ ７６ １８０ ２９６ ５２５ ９３３

图 ３ 表示土壤优势细菌门聚类热图，根据物种丰度和相似度将样本分为 ４ 个分支，即梭梭种植 ３ａ 和 ６ａ
相近，１１ａ、１９ａ、２８ａ 和 ４６ａ 相近，无植被沙地与其它样地存在差异。 根据物种相对丰度将细菌门分为两个主要

分支：粘球菌门 （ Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ ）⁃浮霉菌门 （ Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ ） 和放线菌门 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ ）⁃芽单胞菌门
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（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ）。 放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）和变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）在不同种植年限梭梭林土壤中

占绝对优势。

图 ２　 ＯＴＵ 水平细菌群落特有物种和共有物种以及共有物种（丰度＞１％）占比

Ｆｉｇ．２　 Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｕｎｉｑｕｅ ａｎｄ ｃｏｍｍｏｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ｓｐｅｃｉｅｓ （ａｂｕｎｄａｎｃｅ ＞１％） ｉｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ＯＴＵ

ｌｅｖｅｌ

ＭＳ：流动沙地 Ｍｏｖｉｎｇ ｓａｎｄｙ ｌａｎｄ； Ｙ３：３ 年样地 ３⁃ｙｅａｒ ｐｌｏｔ；Ｙ６：６ 年样地 ６⁃ｙｅａｒ ｐｌｏｔ；Ｙ１１：１１ 年样地 １１⁃ｙｅａｒ ｐｌｏｔ；Ｙ１９：１９ 年样地 １９⁃ｙｅａｒ ｐｌｏｔ；

Ｙ２８：２８ 年样地 ２８⁃ｙｅａｒ ｐｌｏｔ；Ｙ４６：４６ 年样地 ４６⁃ｙｅａｒ ｐｌｏｔ； ＯＴＵ：操作分类单元 Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ

图 ３　 土壤优势（相对丰度＞１％）细菌门热图

Ｆｉｇ．３　 Ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ｓｏｉｌ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｐｈｙｌａ （ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ＞１％）

Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ：粘球 菌 门； Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ： 酸 杆 菌 门； Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｏｔａ： 栖 热 菌 门； Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ： 髌 骨 细 菌 门； Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ： 浮 霉 菌 门；

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ：放线菌门；Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ：变形菌门；Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ：厚壁菌门；Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ：拟杆菌门；Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ：绿弯菌门；Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ：芽

单胞菌门

２．３　 土壤细菌群落多样性和结构

梭梭生长对土壤细菌群落多样性有显著影响（Ｐ＜０．０５） （图 ４）。 随梭梭种植年限增加，土壤细菌群落

Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数呈增加趋势，显著性差异发生在种植 ６ａ 以上的梭梭林，在梭梭生长 ２８ａ 时达到最大值

５．８３。 土壤细菌 Ｃｈａｏ 指数随梭梭种植年限的增加出现波动，可能是由于有机质的可用性降低所导致的，但整

体呈现增加的趋势。
样本层级聚类分析距离 Ｈｅａｔｍａｐ 图显示，不同年限梭梭林土壤细菌群落主要分为 ３ 个类群，同一种植年

限梭梭林土壤细菌群落间的距离最近，无植被沙地土壤细菌群落与其它样地间的距离较远。 种植 ３ａ 和 ６ａ 的
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图 ４　 梭梭生长对土壤细菌群落 α多样性的影响

Ｆｉｇ．４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ Ｈ． ａｍｍｏｄｅｎｄｒｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ｏｎ ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

不同字母表示多样性指数在不同年限间的差异显著（Ｐ＜０．０５）

梭梭林土壤细菌群落距离较近，表明梭梭生长 ３ａ 和 ６ａ 时土壤细菌群落结构相似，其余四个年限梭梭林土壤

细菌群落间距离也较近（图 ５）。 ＮＭＤＳ 分析表明梭梭的建立及生长显著影响土壤细菌群落结构（Ｐ＜０．０１）
（图 ５）。 土壤细菌群落与环境因子的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析显示，土壤 ＳＭ、ＳＯＣ、ＡＰ 和 ＡＫ 显著影响土壤细菌

群落组成（Ｐ＜０．０５）（表 ４），且呈显著正相关。

图 ５　 属水平上的样本距离 Ｈｅａｔｍａｐ 图和 ＮＭＤＳ 分析

Ｆｉｇ．５　 Ｓａｍｐｌｅｓ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｈｅａｔｍａｐ ａｎｄ ＮＭＤＳ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

ＮＭＤＳ： 非度量多维尺度分析 Ｎｏｎ⁃ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇ
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表 ４　 土壤细菌群落与环境因子的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｐｅａｒｍａｎ′ｓ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗｉｔｈ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

环境因子
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

总细菌 Ｔｏｔａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ

Ｒ Ｐ
环境因子
Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

总细菌 Ｔｏｔａｌ ｂａｃｔｅｒｉａ

Ｒ Ｐ

土壤含水率 ＳＭ Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ０．３１０６ ０．００４∗ 总氮 ＴＮ Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０．０９３７ ０．２１１

酸碱度 ｐＨ ｐＨ ｖａｌｕｅ －０．１７３４ ０．９５３ 总磷 ＴＰ Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ －０．１５５８ ０．９４２

电导率 ＥＣ Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ －０．１４２４ ０．８９４ 速效磷 ＡＰ Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ０．４７５４ ０．００１∗

有机碳 ＳＯＣ Ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ０．２３１５ ０．０１２∗ 速效钾 ＡＫ Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ０．４３１７ ０．００１∗

总碳 ＴＣ Ｔｏｔａｌ ｃａｒｂｏｎ －０．０６８６ ０．７５６ 碱解氮 ＡＮ Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ －０．０３４４ ０．５７６

　 　 Ｒ 值表示 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关系数；数字上角标∗表示在 Ｐ＜０．０５ 水平上相关性显著

２．４　 土壤细菌群落氮代谢和功能基因

根据基因测序结果对应的 ＫＯ 值映射到京都基因与基因组百科全书（ＫＥＧＧ）数据库得到氮代谢通路图

及氮代谢相关的酶。 土壤细菌群落氮代谢途径包括硝化、同化硝酸盐还原、异化硝酸盐还原、反硝化和固氮反

应（图 ６）。 氮代谢相关功能基因结果显示同化和异化硝酸盐还原相关基因丰度较高，而硝化过程相关的

Ａｍｏ、ｈａｏ 和 ｈｃｐ 基因丰度的预测比例很低，尤其在无植被沙地中，平均丰度为 ８．９×１０－５％。 同化硝酸盐还原相

关基因以 ｎｉｒＡ 和 ｎａｓＡ 为主，异化硝酸盐还原相关基因以 ｎｉｒＢＤ 为主，并在无植被沙地、种植 ３ａ 和 ６ａ 的梭梭林

土壤中高于其它样地。 反硝化相关的基因丰度随梭梭生长呈现降低趋势，固氮相关基因 ｎｉｆＤＨＫ 和 ａｎｆＧ 在

０ａ、３ａ 和 ６ａ 的梭梭林中高于其它样地（图 ６）。 不同年限梭梭林土壤硝酸盐还原基因（ＮＲＧ）丰度是氨氧化基

因（ＡＯＧ）的 １７．５—１２６．９ 倍（图 ６），随梭梭种植年限增加，ＮＲＧ ／ ＡＯＧ 呈现降低趋势。

３　 讨论

梭梭属荒漠盐生植物，生长发育过程中吸收大量盐分，盐分积累可以降低组织渗透势和水势，增强水分吸

收动力，通过积累盐分增强抗旱能力［３２］，梭梭吸收的盐分通过凋落物进入土壤，引起土壤盐分的积累。 梭梭

建立后通过其根系分泌物、凋落物或木质碎屑向土壤中输入有机物质，提高土壤养分含量，同时固沙梭梭的建

立减少了太阳辐射，土壤含水率随梭梭生长增加［３０—３２］。 流动沙地种植梭梭后显著改变了土壤细菌群落结构，
这是由于梭梭建立引起土壤有机质等的变化，进而引起土壤微生物群落结构的改变。 随梭梭种植年限增加，
土壤放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）和变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）占绝对优势，说明梭梭恢复过程中放线菌和变形

菌属于关键的细菌类群，这与孙沛沛等［３３］在科尔沁沙地和毛乌素沙地的研究相似，表明放线菌和变形菌对干

旱环境的普遍适应。 放线菌属于革兰氏阳性菌，有助于分解复杂的有机化合物和有机质，并对土壤碳储量有

很大贡献［３４］。 梭梭生长发育过程中酸杆菌门 （ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、 绿弯菌门 （ Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ ） 和浮霉菌门

（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ）丰度的显著增加可能与作为细菌群落生长基质的土壤养分含量增加有关。 土壤 ｐＨ 被广泛

认为是影响微生物群落结构的重要因素［２４］，然而本研究发现梭梭生长引起的土壤养分（ＳＯＣ、ＡＰ 和 ＡＫ）和水

分增加是显著影响细菌群落结构的关键非生物因子，此前在库布齐沙地和呼伦贝尔沙地的研究中也发现类似

的结果［３５—３６］，这是由于相比土壤养分含量的显著增加，土壤 ｐＨ 增加较小所导致，同时表明土壤细菌群落结

构与碳、磷和钾等营养元素密切相关。
土壤细菌群落多样性对增强胁迫环境下土壤生态系统稳定性和功能至关重要。 流动沙地种植梭梭后显

著提高了土壤细菌群落多样性，并随着梭梭种植年限增加显著增加，表明植被恢复对细菌群落多样性产生正

效应，说明植被恢复后，地上部凋落物和根系代谢产物等不断积累，土壤环境得到改善，适合微生物的繁殖生

长。 库布齐沙地的研究表明人工锦鸡儿恢复过程中土壤细菌多样性也显著增加［３５］，这主要是由于流动沙地

土壤资源贫瘠、环境恶劣，不利于细菌群落生长，而在人工固沙植被种植并随着其生长，植被生物量、根系分泌

物以及草本植物物种的增加为土壤细菌群落生长提供了更加多样化的资源和生态位，为细菌群落生长创造了

良好的生存环境［２８，３７］。 土壤细菌群落多样性的增加表明植被⁃土壤生态系统稳定性得到一定改善，并且对土

１６４８　 ２０ 期 　 　 　 安芳娇　 等：西北荒漠绿洲过渡带土壤细菌结构和氮代谢对梭梭恢复的响应 　
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图 ６　 不同种植年限梭梭林土壤细菌群落氮代谢相关功能基因

Ｆｉｇ．６　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｉｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ Ｈ． ａｍｍｏｄｅｎｄｒｏｎ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｉｎｇ ｙｅａｒｓ

壤养分循环产生积极影响［３８］。 然而，在干旱和半干旱区土壤细菌群落多样性并没有随撂荒耕地的演替、蒿类

植被和樟子松人工林的建立发生显著变化［３３，３６，３９］，这与植被的覆盖率等有关。 有关草地生态系统的研究表

明，土壤微生物群落多样性和丰富度均随恢复时间显著提高［１７］。 而本研究发现土壤细菌群落丰富度指数并

未随梭梭种植年限增加显著提高，这主要是由于干旱荒漠生态系统相比草地生态系统，土壤微生物可利用的
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资源有限。
植被恢复对土壤细菌群落结构和多样性的影响会进一步影响细菌群落代谢功能。 氮元素被认为是干旱

陆地生态系统生产力的主要限制因素［２５］，荒漠土壤氮的积累主要通过生物固氮的方式储存［２６］。 研究表明不

同种植年限梭梭林土壤中参与氮代谢的基因丰度不同，这一结果有助于解释细菌群落介导的功能基因的变

化。 氮代谢和固氮基因预测比例相对较低，说明干旱区荒漠生态系统中细菌氮代谢功能较弱，固氮相关基因

转录不活跃，这是荒漠土壤固氮水平较低的主要原因。 因此，只有少量的新固定氮可用于土壤微生物和植物

生长，随着梭梭恢复，其生长所需的氮素无法得到补充，导致植物生长缓慢。 有关沙特沙漠的研究表明，与氮

代谢相关的功能基因的丰度也很低［４０］，这是由于干旱区土壤环境不利于固氮菌的生长繁殖，进而导致固氮基

因丰度较低。 氮代谢相关功能基因主要以同化和异化硝酸盐还原为主，说明在荒漠土壤细菌氮代谢过程中硝

酸盐同化和异化还原活跃，在土壤氮循环中起关键作用。 本研究未检测到功能性厌氧氨氧化酶（Ｈｄｈ 和

Ｈｚｓ），Ｒｅｎ 等［４１］在塔里木盆地土壤样品中也未检测到厌氧氨氧化途径，说明厌氧氨氧化途径在荒漠生态系统

中无重要的生态意义。 固沙梭梭人工林建立后，土壤硝酸盐还原基因（ＮＲＧ）丰度显著高于氨氧化基因

（ＡＯＧ），表明在氮代谢过程中反硝化速率大于硝化速率。 Ｌｉｕ 等［４２］在腾格里沙漠的研究表明，异养菌在厌氧

条件下通过反硝化途径刺激土壤氮损失，导致土壤氮含量较低。 而本研究中反硝化相关的基因丰度随梭梭种

植年限增加而下降，表明反硝化过程逐渐减弱；ＮＲＧ ／ ＡＯＧ 也呈现降低趋势，表明梭梭人工林建立有助于土壤

氮的积累，并在一定程度上提高土壤细菌的氮代谢，从而促进细菌对氮素的吸收和利用。

４　 结论

荒漠绿洲过渡带种植人工固沙梭梭林后，梭梭生长发育显著改变了土壤细菌群落组成和结构，并显著提

高了土壤细菌群落多样性。 土壤 ＳＭ、ＳＯＣ、ＡＰ 和 ＡＫ 是显著影响土壤细菌群落结构的关键因子。 梭梭恢复

过程中土壤细菌群落氮代谢途径主要以同化和异化硝酸盐还原为主，随梭梭种植年限的增加，土壤硝酸盐还

原基因 ／氨氧化基因（ＮＲＧ ／ ＡＯＧ）呈下降趋势，说明沙地种植梭梭人工林有助于促进土壤细菌氮代谢，进而在

一定程度上助于土壤氮的积累。 本研究有助于深入认识干旱区荒漠人工植被恢复过程中土壤－微生物相互

作用及成土的生物学过程。
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