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摘　要　　为研究库布齐沙地生态恢复过程中不同植被恢复类型土壤微生物细菌群落结构、多样

性的变化特征，以流动沙地为对照，运用高通量测序技术，对自然恢复的油蒿群落、人工种植的中间

锦鸡儿群落根际和非根际土壤细菌多样性进行了研究，并分析了土壤理化性质对其分布的影响。结果

表明：（1）与流沙对照相比，两种植被恢复类型对细菌多样性产生了正效应，细菌群落丰度、多样

性和均匀度明显增加。其中，自然恢复的油蒿群落土壤细菌丰度高于人工种植的中间锦鸡儿群落； 

（2）变形菌门、酸杆菌门和放线菌门为研究区土壤中的优势细菌类群，其中变形菌门在各样地丰度比

例最高，变形菌的4个亚群变化趋势一致，α-变形菌相对含量在油蒿和中间锦鸡儿群落根际土壤中明

显增加，尤其是自然恢复的油蒿群落根际土壤中α-变形菌得到了很好的恢复；（3）土壤有机质、全

氮、速效氮、速效钾含量和土壤含水量是影响土壤细菌群落丰度和多样性的主要土壤因子，典型相关

分析表明土壤有机质、全氮、全钾、速效钾、速效氮含量对于研究区土壤细菌群落遗传多样性的变化

起着重要作用。
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土 壤 微 生 物 参 与 碳 、 氮 循 环 ， 有 机 化 合 物

分 解 以 及 能 量 传 输 、 运 送 等 多 种 过 程 的 维 护 和

调 节 ［1-2］，是土壤生态系统中最具有生命活力的

重要组成部分。微生物群落多样性与土壤生态系统

的结构、功能密切相关，在维持土壤肥力和土壤生

态平衡中发挥着重要作用［3］，其结构和功能对于

周围环境条件特别敏感，是土壤变化的重要指示之 

一［4］。细菌是土壤微生物中数量最多的类群，通

常占土壤微生物的70%～90%，具有最为丰富的遗

传多样性［5］，能有效促进有机质分解、营养物质

的释放［6］，参与碳、氮等物质循环过程，维持了

生态系统能量流动和物质循环［7］。

库布齐沙地是我国西北沙漠与东部农业的生

态屏障，由于自然和人为原因，该地区土壤沙化和

荒漠化问题严重，已成为退化生态系统恢复与重建

的重点区域，植被恢复与重建是荒漠化综合防治最

主要途径［8］。在库布齐沙地植被恢复过程中形成

了自然恢复状态下的植被群落和人工种植的植被群

落类型，其中半灌木油蒿是当地分布最广泛的自然

植被固沙群落，灌木中间锦鸡儿是当地广泛种植的
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沙地建群种，两种植物均是多年来被广泛用于当地

固沙的植被类型。大量研究表明，流动沙地建立植

物群落后，土壤微生物数量和活性显著提高［9］，

根际土壤微生物以其独特的环境和性质在改善沙

地土壤环境、促进植物根系生长、参与物质能量

流动等方面发挥着重要作用［10］。不同植被恢复方 

式［11］、固沙植物［12］、土壤类型［13］对土壤微生

物群落的影响不同。微生物种类及多寡是土壤质量

的重要指标，它们对环境极为敏感，又是恢复环境

的先锋，提高了生态系统的缓冲能力，微生物指标

已经用来评价退化生态系统中生物群系与恢复功能

之间的联系并能为退化土壤恢复提供有用信息［14］。 

笔者前期对油蒿和中间锦鸡儿群落根际和非根际土

壤微生物数量、土壤理化性质等方面进行了研究，

发现植被恢复后土壤理化性质、微生物数量均有不

同程度的提高，油蒿群落对土壤的改善作用优于中

间锦鸡儿群落，但对两种植被恢复类型下土壤细菌

群落结构、多样性的具体变化情况尚不明确。目前

针对固沙植被根际土壤细菌群落的组成和多样性

的报道较少，且主要集中在可培养微生物、PCR-

DGGE分析等方面，传统DNA测序方法耗时长且信

息量少，制约着人们对土壤微生物群落深入研究，

高通量测序技术具有高准确性、高灵敏度等优势。

为此，本研究运用高通量测序技术，以库布齐流动

沙地为对照，研究自然恢复的油蒿群落、人工种植

的中间锦鸡儿群落根际和非根际土壤细菌多样性，

并分析土壤理化性质对其分布的影响，为构建库布

齐沙地生态系统恢复技术体系提供科学参考和理论

支持，并为库布齐沙地相关微生物资源的研究、保

护和开发利用提供一定的基础资料。

1　材料与方法

1.1　研究区概况

本试验以农业部鄂尔多斯沙地草原生态环境

重点野外科学观测试验站为研究地点。该区域位于

内蒙古鄂尔多斯市达拉特旗黄河南岸的库布齐沙带

东段，地处库布齐沙漠和沿河平原的交界处，气候

干旱，风沙较大，形成典型的荒漠草原干旱、半干

旱的风沙地貌。该区域属于温带大陆性气候，年平

均气温6.1 ℃，最低温度为-32.3 ℃，最高温度为 

38.3 ℃，年降水量310 mm左右，而且均集中在6、

7、8三个月中，夏季降水变率在33%～43%之间，

地表蒸发强烈，全年蒸发量为2 130 mm，湿润度为

0.4，无霜期156 d。该区域植被在长期的人类活动

影响下，形成天然灌丛、人工灌丛、人工草地等多

种植被群落类型，主要为耐风蚀与干旱的灌木中间

锦鸡儿（Caragana intermedia）、油蒿（Artemisia 
ordosica）、羊柴（Hedysarum mongolicum）、

沙柳（Salix psammophila）、白沙蒿（Artemisia 
sphaerocephala）等。

1.2　试验设计与样品采集

本试验在研究区选择两种不同的植被恢复类

型：油蒿群落（Artemisia ordosica）、中间锦鸡

儿群落（Caragana intermedia），并以流动沙地

（LS）作对照（表1）。其中，油蒿群落（YH）是

研究区固定沙地自然恢复19年的植被群落；中间锦

鸡儿群落（ NT ）是研究区人工种植19年后形成的

植被群落。文中以YH_R表示油蒿根际，NT_R表

示中间锦鸡儿根际，YH_S表示油蒿非根际，NT_

S表示中间锦鸡儿非根际。土壤样品于2014年8月

采集，每个植被群落选择3个样地，在各样地中分

散设置3个区域为采样区，每个采样区按蛇型选取

9株植物，采集0～20 cm土层根际、非根际土壤，

多点混合，然后再将每个样地的3个采样区土壤样

品混合。根际、非根际土壤采集方法参考Riley和 

Barber［15］的抖落法，附着植物根系周围1 cm的土

壤作为根际土壤，采集离植物根系20 cm以外的土

壤作为非根际土壤。将土样分为两部分，一部分用

于土壤理化性质测定，另一部分装入无菌袋中包扎

密封，低温条件下带回实验室，于-70 ℃保存用于

DNA提取。各样地土壤理化性质见表2。

1.3　测定方法

土壤理化性质测定：土壤含水量采用烘干法，

pH采用1∶2.5土水比浸提酸度计法，有机质采用重

铬酸钾外加热容量法，全氮采用凯氏定氮法，速效

氮采用碱解蒸馏法，全磷采用NaOH熔融―钼锑抗

比色法，有效磷采用Olsen法，速效钾采用乙酸铵

浸提―火焰光度计法测定。

细 菌 总 D N A 的 提 取 ： 采 用 O M E G A 土 壤 提 取

试 剂 盒 提 取 细 菌 总 D N A ， 用 Q u b i t 2 . 0 检 测 D N A

浓 度 ， 琼 脂 糖 凝 胶 检 测 D N A 完 整 性 。 每 个 样 品

3 个 重 复 ， 将 同 一 样 品 的 土 壤 D N A 混 合 ， 作 为

每 份 土 壤 样 品 的 总 D N A 。 细 菌 的 P C R 扩 增 采 用

的 是 1 6 S  r R N A  基 因 中 的 V 3 - V 4 高 变 区 通 用 引

物 3 4 1 F （ C C T A C G G G N G G C W G C A ） 和 8 0 5 R
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表1　研究样地基本情况

Table 1　Basic information of the plots under study

样地

Plot

群落类型

Community type

海拔

Altitude（m）

地理位置

Geographical position

优势物种

Dominant species

覆盖度

Coverage（%）

YH 天然灌丛 

Natural shrubbery

1 045 40°19.096′ N，109°59.557′ E 油蒿Artemisia ordosica 80

NT 人工灌丛

Artificial shrubbery

1 043 40°19.243′ N，109°59. 684′ E 中间锦鸡儿Caragana intermedia 65

LS 流动沙地

Moving sand

1 041 40°19.232′ N，109°59.499′ E 白沙蒿Artemisia sphaerocephala 10

表2　不同样地土壤的基本理化性质

Table 2　Physico-chemical properties of the soils in the plots

样地

编号

Sample 

code

有机质

Organic 

matter

（g kg-1）

全氮

Total N

（mg kg-1）

全磷

Total P

（mg kg-1）

全钾

Total K

（g kg-1）

速效氮

Readily 

available N

（mg kg-1）

有效磷

Readily 

available P

（mg kg-1）

速效钾

Readily 

available K

（mg kg-1）

pH

土壤含水量

Soil water 

content

（%）

YH_R 5.28±0.10a 331.80±8.22a 328.60±9.70a 22.35±4.08a 70.20±5.93a 2.79±0.15a 318.50±8.30a 7.81±0.12b 3.82±0.17a

YH_S 2.71±0.11c 243.10±11.39b 280.50±18.10b 22.10±3.18a 59.30±7.21ab 1.60±0.27c 119.50±9.58d 8.11±0.09a 2.68±0.22b

NT_R 4.73±0.19b 260.50±7.48b 260.10±7.56b 22.94±6.42a 63.50±6.79ab 1.27±0.09d 192.00±6.30b 7.57±0.20b 2.84±0.18b

NT_S 2.34±0.16d 202.00±12.70c 280.20±8.66b 23.05±3.95a 53.20±4.37b 1.31±0.12cd 150.00±12.26c 7.74±0.12b 2.36±0.17c

LS 0.17±0.09e 62.30±11.11d 259.10±12.37b 21.59±3.27a 40.00±4.19c 2.32±0.18b 56.25±6.52e 7.75±0.13b 2.10±0.04c

　　注：同列数字后不同小写字母表示差异显著（p＜0.05）Note：Different lowercase letters in the same column indicate significant 

difference at 0.05 level

（GACTACHVGGGTATCTAATCC）。扩增条件设

置：94 ℃预变性3 min，94 ℃变性30 s，45 ℃退火

20 s，65 ℃延伸30 s，5个循环；94 ℃延伸20 s，

55 ℃退火20 s，72 ℃延伸30 s，20个循环。进一

步采用匹配Illumina测序接头和标签引物扩增，采

用生工琼脂糖回收试剂盒（cat：SK8131）对DNA

进行回收。回收产物用Qubi t2 .0定量，根 据 测 得

的DNA浓度，将所有样品按照1∶1的比例进行混

合，该混合样品可用于后续的测序，从而省去建

库过程。 

16S rRNA V3-V4区高通量测序：16S rRNA基

因的PCR产物由上海生工生物工程技术服务有限公

司完成测序，测序仪器为Illlumina 公司Miseq，测序

所得结果，采用prinseq软件对reads1、reads2的3端

进行质控，截掉质量低的数据，以提高后续序列融

合比率。通过Flash 软件融合双末端序列，使其形成

一条序列。采用prinseq软件对各个样品进行去引物

序列、短片段、低复杂度序列、低质量序列。

1.4　数据分析

运用uclust软件对序列进行聚类，序列相似性

定为0.97，操作分类单元被认为可能接近于属。采

用软件RDP classifier进行物种分类。采用mothur软

件进行Alpha多样性分析和构建venn图。

采 用 S P S S  1 8 . 0 对 土 壤 理 化 数 据 进 行 方 差 分

析、多重比较，使用R语言分析微生物多样性数

据，运用Canoco软件分析环境因子对微生物群落结

构的影响。

2　结　果

2.1　 两种植被恢复类型根际与非根际土壤细菌群

落结构丰度与多样性

通过对V3-V4区测序，各样地土壤样品共获得

有效序列57 314条，平均长度为427 bp，测序覆盖

率除YH_R、NT_R样品在65%～68%，其他样品覆

盖率均在78%以上。由此可以得出在97%相似度下
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的聚类也没有全部调查出土壤细菌遗传多样性，尤

其是油蒿和中间锦鸡儿群落根际土壤实际细菌遗传

多样性比测序获得的数据更丰富。但是，基于这样

的测序深度基本能够反映该区域细菌群落的种类和

结构，可以定量比较整个群落组成和多样性的相对

差异［16］。

如表3所示，Chao1指数、Shannon指数由高到

低的顺序均为：YH_R＞NT_R＞YH_S＞NT_S＞

LS，Chao1指数在各样地间差异显著，Shannon指

数在两种植被恢复类型根际、非根际土壤间无显

著差异；ACE指数由高到低排列的结果为：YH_

R＞NT_R＞NT_S＞YH_S＞LS，各样地间差异显

著。可以看出，LS的Chao1指数、Shannon指数和

ACE指数均为最低，显著低于其他样地。YH_R的

Chao1指数和ACE指数为最高，NT_R次之。YH_

R与NT_R、YH_S与NT_S的Shannon指数无显著差

异。结果表明，与流沙对照相比，两种植被恢复类

型土壤细菌群落丰度、多样性和均匀度均明显增

加，其中，油蒿根际土壤细菌群落丰度和均匀度显

著高于中间锦鸡儿根际，在非根际土壤中，细菌群

落丰度表现为油蒿高于中间锦鸡儿，细菌群落均匀

度表现为中间锦鸡儿高于油蒿。在细菌群落多样性

方面两种植被恢复类型根际、非根际土壤间没有明

显差异。

表3　土壤样品细菌多样性与丰度

Table 3　Diversity and richness of soil bacteria in soil sample

样地编号

Sample code

Chao1指数

Chao1 index

ACE指数

ACE index

Shannon指数

Shannon index

覆盖率

Coverage

YH_R 15 184.029 4±322.210 4a 29 343.816 9±309.443 0a 7.428 7±0.074 2a 0.654 6

YH_S 11 768.222 6±171.255 8c 17 277.546 7±321.168 4d 7.034 5±0.091 5b 0.820 7

NT_R 14 620.305 1±226.957 3b 26 789.705 5±448.763 2b 7.382 2±0.071 0a 0.680 2

NT_S 10 116.753 8±210.232 0d 18 216.531 0±215.610 8c 6.938 3±0.083 9b 0.788 9

LS  6 238.083 3±228.913 5e  9 968.956 8±103.326 0e 5.080 4±0.132 6c 0.797 5

　　注：同列数字后不同小写字母表示差异显著（p＜0.05）Note：Different lowercase letters in the same column indicate significant 

difference at 0.05 level

2.2　 两种植被恢复类型根际与非根际土壤细菌类

群的相关性

为分析不同样地土壤细菌群落组成的差异，以

各样地土壤样品分布的OTU数为依据，用mothur软

件对各样地土壤细菌菌种的多样性进行相关分析，

并构建韦恩图（图1）。从不同样地土壤细菌种类

多样性的相互关系看，各样地土壤样品的共有OTU

比例仅为10.6%～14.5%，两种植被恢复类型土壤

细菌菌群中有79.7%～84.4%的OUT在LS土壤中没

有出现。分析两种植被恢复类型土壤样品相关性，

发现YH_R有66%的OTU在其他样品中没有出现，

NT_R这一数值为63.6%，YH_S、NT_S这一数值分

别为54.3%、57.2%。同一种植被类型内，YH_R、

NT_R分别有68.6%、66.8%的OTU与其非根际土壤

无关。根据这些数值推断，各样地土壤细菌菌种多

样性差异比较明显，尤其是两种植被恢复类型土壤

细菌菌种多样性与流沙对照差异较为明显。两种植

被恢复类型根际和非根际间土壤细菌菌群的OTU具

有一定的相似性，但总体表现为差异显著。其中，

根际土壤细菌种类与其他环境差异更明显。结果表

明植被恢复后，土壤细菌菌种的多样性明显改变，

尤其是根际土壤。两种植被恢复类型根际和非根际

间土壤细菌菌群有一定的相似性，但总体表现为差

异显著。

2.3　两种植被恢复类型根际与非根际土壤细菌类群

在门分类水平上，各样地土壤细菌主要包含9 

个 类 群 （ 相 对 丰 度 ＞ 1 % ） ， 分 别 是 变 形 菌 门 

（Proteobacteria）、酸杆菌门（Acidobacteria）、 

放线菌门（Actinobacteria）、拟杆菌门（Bacteroi- 
detes）、芽单胞菌门（Gemmatimonadetes）、浮

霉菌门（Planctomycetes）、疣微菌门（Verrucomi- 
crobia）、厚壁菌门（Firmicu tes）、绿弯菌门 

（Chloroflexi），占据约88.67%～94.19%。还含 

有 硝 化 螺 旋 菌 门 （ N i t ro s p i r a e ） 、 侯 选 门 T M 7 
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（Candidate division TM7）、侯选门OD1（Candidate 
division OD1）、装甲菌门（Armatimonadetes）、

衣原体门（Chlamydiae）、绿菌门（Chlorobi）

等，相对丰度较低（相对丰度＜1%）（图2）。此

外，各样品中还有3.96%～8.19%的菌，依据目前

分类学研究无法划分到任何菌门中。 

图2　各样地细菌群落在门水平上的组成和相对丰度

Fig. 2　Composition at the phylum level and relative abundance of the bacterial communities in the soil samples from different plots

图1　各样地土壤细菌OTUs venn图

Fig. 1　OTUs venn of soil bacteria in the soil samples from different plots

注：NT_R：中间锦鸡儿根际；NT_S：中间锦鸡儿非根际；YH_R：油蒿根际；YH_S：油蒿非根际；LS：流沙对照。下同。图

中数字为各样本中的OTU数量 Note：NT_R：Rhizosphere soil of Caragana intermedia；NT_S：Non-rhizosphere soil of Caragana 

intermedia；YH_R：Rhizosphere soil of Artemisia ordosica；YH_S：Non-rhizosphere soil of Artemisia ordosica；LS：Untreated sandy 

land. The same as below. The number in each figure is the OTU amount in different samples
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各 样 地 土 壤 细 菌 的 优 势 菌 群 为 变 形 菌 门 、

酸杆菌门和放线菌门。变形菌门在土壤样品中的

丰 度 最 高 ， 其 中 丰 度 比 例 最 高 的 为 L S ， 相 对 含

量为63.69%，其次为YH_R（42.35%）和YH_S

（45.08%），相对含量较少的为NT_R（34.52%）

和NT_S（35.23%）。可以看出，随着植被恢复，

两种植被恢复类型土壤中变形菌相对含量明显减

少，同时伴随着其他微生物类群相对丰度呈不同

程度增加趋势。变形菌的4个亚群变化趋势一致，

与 流 沙 对 照 相 比 ， 两 种 植 被 恢 复 类 型 土 壤 α - 变

形菌和δ-变形菌相对含量呈增加趋势（图3），

尤其是油蒿根际土壤中α-变形菌相对含量增加了

106.46%，中间锦鸡儿根际土壤中α-变形菌增加了

70.60%。两种植被恢复类型β-变形菌和γ-变形菌

相对含量呈减少趋势，尤其是γ-变形菌从LS样地

相对含量的46.53%下降至11.08%～27.41%。油蒿

和中间锦鸡儿根际土壤中变形菌的4个亚群分布关

系均为α-＞γ-＞β-＞δ-变形菌，而两种植被非根

际、流沙对照土壤则为γ-＞α-＞β-＞δ-变形菌。

度等有关［17］；放线菌门在土壤样品中也是优势菌

门，因其形态多样生理活性丰富，又能产生种类繁

多的胞外酶和次生代谢产物，在生态系统中扮演着

重要的角色。与流沙对照相比，两种植被恢复类型

土壤放线菌门所占比例呈增加趋势，但差异较不

明显；拟杆菌门、芽单胞菌门、绿弯菌门、浮霉

菌门、硝化螺旋菌门在两种植被恢复类型土壤中

所占比例总体表现为较流沙对照样地有不同程度

的提高。

在 属 的 分 类 水 平 上 ， 假 单 胞 菌 属 （ P s e u d o -
monas）是LS、YH_R、YH_S和NT_S的优势分类

单元，相对含量分别为42.07%、13.5%、23.94%和

13.07%，在NT_R中优势地位不明显（8.28%），

Gp6是NT_R的优势菌属（图4）。在不同样地土

壤 中 还 有 一 些 丰 度 发 生 显 著 变 化 的 属 ， 如 具 有

芳 香 化 合 物 的 生 物 降 解 作 用 的S p h in g o m o n a s、

Sphingosinicella在油蒿根际土壤中显著高于其他样

地，流沙对照中相对含量很少。与碳元素循环相

关的Porphyrobacter，在油蒿根际中显著高于其他

样地1.6倍至2.85倍，该属可降解有机污染物。分

属于黏细菌的Chondromyces、Phaselicystis在油蒿

根际中最高，中间锦鸡儿根际次之，流沙对照中

较少。黏细菌具有分解复杂有机质（纤维素、几

丁质、脂等）的能力；Gp6、Gp4、与磷代谢相关

的芽单胞菌属（Gemmatimonas）、嗜热能降解纤

维素的Ktedonobacter属菌群在中间锦鸡儿群落相

对含量最高，油蒿群落次之，流沙对照最低；氢

噬胞菌属（Hydrogenophaga）在流沙对照土壤中

相对丰度明显高于其他样品。该属细菌可降解多

种有机污染物，尤其对芳烃类污染物有很好的降

解作用，但利用碳水化合物能力弱，随着植被恢

复而大量减少。Escherichia、Enterococcus一般被

认为是土壤中的致病菌，从流沙对照样地（1.86%

和0.16%）到植被恢复后逐步消失。根据数值推

断，Pseudomonas、Gp6、Gp4、Gemmatimonas、

Sphingomonas、Hydrogenophaga等菌属在植被恢

复过程中有着很好的响应，随着植被恢复，升高或

下降较为明显。

有许多研究已经证明一些具有固氮功能的菌

群，在研究区不同样地土壤中固氮细菌群落不同，

流动沙地中主要以假单胞菌属（Pseudomonas）、

硫杆菌（Thiobacillus）、固氮菌属（Azotobacter）、

芽孢杆菌（Bacillus）居多；油蒿根际土壤中有假 

图3　各样品中变形菌亚群所占比例

Fig.  3　Proport ions of  proteobacteria  subgroups in the soi l 

samples from different plots

酸杆菌门在样品中的丰度占有较大比例，丰度

比例最高的为NT_R，相对含量为23.39%，NT_S、

YH_R、YH_S相对含量分别为18.88%、18.76%、

17.15%，LS相对含量最低，仅为6.99%。表明随着

植被恢复，酸杆菌门明显增加，尤其是中间锦鸡儿

土壤环境更有利于酸杆菌门生长，其分布与土壤

pH、有机碳、全氮、碳氮比、磷、土壤水分、温
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单胞菌属（Pseudomonas）、红假单胞菌属（Rhodop- 
s eudomonas ）、中慢生根瘤菌属（ Mesorh i zo -
bium），以及有其他样地没有检测出的拜叶林克氏 

菌属（Beijerinckia ）；中间锦鸡儿根际土壤中以 

假 单 胞 菌 属 （ P s e u d o m o n a s ） 、 红 假 单 胞 菌 属 

（ R h o d o p s e u d o m o n a s ） 、 根 瘤 菌 属 （ R h i z o -
bium）、中慢生根瘤菌属（Mesorhizobium）、

慢生根瘤菌属（Bradyrhizobium）为主。固氮菌

属OTU数目总体表现为中间锦鸡儿根际高于油蒿

根际土壤；在研究区发现一些参与硝化作用的氨

氧化细菌，仅在中间锦鸡儿根际土壤中发现了亚

硝化单胞菌属（Nitrosomonas）；亚硝化螺菌属

（Nitrosospira）在油蒿根际最高，中间锦鸡儿次

之，流沙对照最低；硝化杆菌属（Nitrobacter）、

硝化螺旋菌属（Ni t rosp i ra）以及具有反硝化作

用的生丝微菌属（Hyphomicrobium）、土微菌属

（Pedomicrobium）在中间锦鸡儿根际土壤中相对

含量最高，油蒿根际次之，流沙对照土壤中很少。

还有一些菌属仅在一个样地中发现，如在油

蒿根际土壤中发现四球菌属（Tetrasphaera）、

希瓦氏菌属（Shewanel la）、Pannonibac ter、

Patulibacter、Ferrimicrobium等菌属；在中间锦

鸡儿根际土壤中发现硫单胞菌属（Thiomonas）、

纤发菌属（Leptothrix）等菌属；在流动沙地中发

现脱硫弧菌属（Desulfovibrio）。此外，两种植被

根际、非根际土壤中还有约17.3%、15%无法划分

到目前分类学研究的菌属中，流沙对照土壤中有

7.84%无法分类的菌属。在两种植被恢复类型土壤

中未分类的细菌几乎成了除Pseudomonas以外的第

二大类群，说明两种植被恢复类型根际和非根际土

壤中含有一定数量潜在的新种和细菌分类。

2.4　 两种植被恢复类型土壤细菌群落特征与土壤

理化因子的相关性

土壤理化性质与地表植物的种类密切相关，

同时对土壤微生物群落结构造成影响［18］。对研究

区各样地土壤理化因子与土壤细菌群落多样性进行

相关分析，从表4可以看出，土壤有机质、全氮、

速效氮、速效钾含量和土壤含水量与土壤细菌群落

多样性间均有极显著正相关关系。土壤理化因子与

土壤细菌群落丰度之间的相关分析表明，土壤有

机质、全氮、速效氮、速效钾含量和土壤含水量

与土壤细菌群落丰富度间均有极显著正相关关系

（p＜0.01），与土壤全磷含量具有显著正相关关

系（p＜0.05）。通过数据推断，土壤有机质、全

氮、速效氮、速效钾含量和土壤含水量是影响土壤

细菌群落多样性和丰度的主要土壤因子，土壤细菌

群落多样性和丰度随着土壤有机质、全氮、速效

氮、速效钾含量和土壤含水量的增加而增加。

对研究区各样地土壤理化因子与土壤细菌优

势类群相对多度进行相关分析（表4），得出土壤

图4　各样地细菌群落在属水平上的组成和相对丰度

Fig. 4　Composition at genus level and relative abundance of the bacteria communities in the soil samples from different plots
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表4　土壤因子相关矩阵

Table 4　Correlation matrix between soil quality factors

因子

Factor

全氮

Total N

全磷

Total P

全钾

Total K

速效氮

Readily 

available N

有效磷

Readily 

available P

速效钾

Readily 

available K

有机质

Organic 

matter

pH
土壤含水量

Soil water 

content

Shannon 指数

Shannon index

0.939 4** 0.440 7 0.182 3 0.792 5** -0.247 8 0.754 7** 0.893 4** 0.037 0 0.680 5**

Chao1 指数

Chao1 index

0.957 9** 0.516 5* 0.112 4 0.891 3** -0.017 8 0.858 4** 0.990 6** -0.051 6 0.830 2**

变形菌门

Proteobacteria

-0.736 1** -0.194 2 -0.181 8 -0.612 5* 0.540 0* -0.558 4* -0.725 6** 0.183 3 -0.381 8

酸杆菌门

Acidobacteria

0.821 9** 0.229 6 0.144 9 0.739 3** -0.467 0 0.627 0* 0.847 0** -0.174 6 0.505 0

放线菌门

Actinobacteria

0.180 8 0.161 9 0.132 6 0.069 3 -0.404 3 0.172 9 0.086 6 -0.137 5 -0.070 1

　　r0.05=0.514 0，r0.01=0.641 1；*：p＜0.05，**：p＜0.01

图5　细菌群落与土壤理化因子的典型对应分析

Fig. 5　Cononical correspondence analysis（CCA）of sampling 

sites，soil factors and bacterial community

3　讨　论

目前，库布齐沙地植被群落结构和土壤理化性

质、微生物数量及生物量等方面已有比较深入的研

究，但土壤微生物多样性等方面研究较少。本研究

有机质、全氮含量与变形菌门有极显著负相关关

系（p＜0.01），速效氮、有效磷、速效钾含量与

变形菌门有显著相关关系（p＜0.05）。土壤有机

质、全氮、速效氮含量与酸杆菌门呈极显著正相关

关系（p＜0.01），速效钾含量与酸杆菌门呈显著

正相关关系（p＜0.05）。放线菌门与土壤理化因

子间没有显著的相关性。综合分析，土壤有机质、

全氮、速效氮、速效钾是影响细菌优势类群相对多

度的主要土壤因子。

为分析细菌菌群结构与土壤理化因子的关系，

以细菌群落在门和纲水平上的相对丰度数据作为

物种数据，土壤理化数据作为土壤环境变量，进

一步分析各样地土壤细菌类群相对多度与土壤理

化因子间的相关关系，用Canoco软件作典型对应

分 析 （ C C A ） 图 （ 图 5 ） 。 第 一 排 序 轴 、 第 二 排

序轴解释了细菌群落变化的78.7%和10.4%，其中

第一排序轴对土壤细菌群落变化解释最多。第一

排序轴主要与土壤有机质（r=-0.874 6）、全氮 

（r=-0.829 6）、全钾（r=-0.905 7）、速效钾

（r=-0.695 7）高度相关；第二排序轴主要与土壤

速效氮（r=-0.878 1）高度相关。结果表明，土

壤有机质、全氮、全钾、速效钾、速效氮含量对

于研究区土壤细菌群落遗传多样性的变化起着重

要作用。 
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采用高通量测序技术对两种植被恢复类型土壤细菌

群落遗传多样性进行了分析研究。从土壤样品分布

的OTU数目来看，两种植被恢复类型与流沙对照土

壤相同细菌种类不超过25%，两种植被类型土壤相

同的细菌种类不超过40%，表明植被恢复后土壤细

菌菌群发生较大改变，两种植被恢复类型土壤细菌

群 落 尽 管 有 一 定 的 相 似 性 ， 但 总 体 上 存 在 较 大

差 异 。 这 可 能 是 由 于 土 壤 微 生 物 以 植 物 根 系 分

泌 物 及 凋 落 物 为 养 分 ， 植 物 群 落 结 构 的 改 变 引

起 土 壤 有 机 质 变 化 ， 进 而 引 起 土 壤 微 生 物 群 落

结构的改变 ［19］。

在本研究中，用土壤细菌群落丰度、多样性

和均匀度指数分析土壤细菌多样性，结果显示，两

种植被恢复类型土壤细菌群落丰度、多样性和均匀

度较流沙对照土壤显著增加，其中，油蒿根际土壤

细菌群落丰度和均匀度显著高于中间锦鸡儿根际，

但细菌多样性在两种植被恢复类型根际、非根际间

没有显著差异。一般而言，在稳定良好的生态环境

中，微生物数量增加，种群丰富［20］。两种植被恢

复类型土壤细菌丰度和多样性增加，说明植被恢复

后，植物生长旺盛，地上部凋落物、根系代谢产物

和分泌物等不断积累，改善土壤环境，适合微生物

繁殖生长。而微生物能够释放土壤酶，催化氧化还

原、有机质矿化、污染物降解、腐殖物质在土壤中

的合成、以及生长活性物的释放等多种生物化学反

应［21］，因此种类繁多的微生物有益于土壤养分循

环转化，是土壤健康的标志之一。油蒿根际土壤有

着较高的土壤细菌丰度，表明不同植被恢复类型对

于微生物群落结构有重要影响［22］，这与油蒿根际

提供了良好的微环境有关，油蒿根际具有较高的土

壤有机质、土壤含水量、氮、磷、钾等营养元素，

说明土壤细菌群落的丰度与土壤限制性资源的有效

性和细菌对资源利用能力密切相关［23］。土壤细菌

群落多样性在两种植被类型根际、非根际间没有显

著差异，分析其原因，可能由于土壤中细菌多样性

极为丰富［24］，不仅受到土壤理化性质影响，根际

分泌物、枯落物中可能含有特殊的次级代谢产物等

也会对细菌群落结构和多样性产生重要影响［25］，

导致两种植被类型间差异不显著。

土壤细菌群落丰度和多样性与土壤理化因子的

相关分析结果指出，土壤有机质、全氮、速效氮、

速效钾含量和土壤含水量是影响土壤细菌群落丰度

和多样性的主要土壤因子，从CCA分析可知土壤有

机质、全氮、全钾、速效钾、速效氮含量对于研究

区土壤细菌群落遗传多样性的变化起着重要作用。

这与Liu等 ［26］、尹娜 ［27］的研究结果相似，土壤

碳、氮等营养元素对细菌多样性有显著影响。本研

究中土壤细菌丰度和多样性与土壤含水量呈极显著

正相关，有研究指出，土壤含水量是干旱、半干旱

生态系统限制植物生长的重要因素，对土壤细菌多

样性有着重要影响［28］。对研究区各样地土壤理化

因子与土壤细菌优势类群相对多度研究得出，变形

菌门、酸杆菌门的相对多度与土壤有机质、全氮、

速效氮、速效钾含量有显著相关性，这说明土壤有

机质、全氮、速效氮、速效钾不仅是影响细菌多样

性的主要土壤因子，也是影响细菌优势类群相对多

度的主要土壤因子。 

按照细菌各类群所占比例，将土壤细菌菌群分

为优势类群、常见类群和稀有类群。本研究中，在

门分类水平上，各样地土壤细菌以变形菌门、酸杆

菌门和放线菌门为优势菌群，其中变形菌门丰度最

高。这与韩亚飞等［29］、Zhang等［30］的研究相一

致。与流沙对照比较，油蒿、中间锦鸡儿群落土壤

中变形菌相对丰度在逐渐降低，同时伴随着其他微

生物类群的出现及相对丰度增加。值得关注的是，

在植被恢复过程中，变形菌的亚群分布发生了变

化，γ-变形菌从LS样地相对含量的46.53%下降至

11.08%～27.41%，α-变形菌相对含量在油蒿和中

间锦鸡儿群落根际土壤中明显增加，自然恢复的油

蒿群落根际土壤对α-变形菌恢复效果最为明显。

这与陈香碧等［31］发现自然恢复大大增加了α-变

形菌比例的研究结果相一致。Janssen［32］研究指

出，丰富的α-变形菌可能与高营养状态的土壤有

关，柳春林等［33］也认为土壤有机质及全氮含量高

与土壤中含有较多的α-变形菌有关。尹娜［27］研究

得出土壤有机碳含量对α-变形菌相对多度有正向

促进作用。

在属分类水平上，假单胞菌属是研究区域的

优势分类单元，从流沙对照（42.07%）到植被恢

复（8.28%～23.94%），有较好的响应。假单胞菌

广泛存在于土壤、水、植物及动物活动环境中，营

养要求低，绝大多数不需要生长因子，且代谢类型

多，代谢能力强，能利用多种碳源和氮源底物，因

此，能适应不同的环境。在生物防治和生防菌剂的

开发及应用方面有巨大的潜力［34］。该属异质性很

强，也有很多致病种。具有固氮功能的菌群在各样
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地中表现为中间锦鸡儿根际高于油蒿根际土壤，流

沙对照最低。结果表明植被恢复过程中，固氮菌

种类发生了变化，中间锦鸡儿根际固氮菌具有较

为丰富的遗传多样性，这可能与能与豆科植物建

立固氮共生体系的根瘤菌有关。在土壤中重要的

固氮菌类群如固氮螺菌属（Azospirillum）在样地

中均未发现。 

目前报道的具有解磷作用的微生物有：芽孢杆

菌（Bacillus）、假单胞杆菌（Pseudomonas）、 

黄杆菌（Flavobac ter ium）、固氮菌（Azo tob-
acter）、慢生根瘤菌（Bradyrhizobium）、节细

菌（Arthrobacter）、硫杆菌（Thiobacillus）、

埃希氏菌（Escherichia）、假单胞菌属（Pseudo-
monas）［35］。研究区流动沙地中解磷菌较为丰富， 

假单胞杆菌（Pseudomonas）、芽孢杆菌（Bacillus）、

节细菌（Arthrobacter）、硫杆菌（Thiobacillus）

为主，而YH_R中以黄杆菌（Flavobacterium）、

中慢生根瘤菌（Mesorhizobium）为主，NT_R中

以慢生根瘤菌（Bradyrhizobium）、中慢生根瘤菌

（Mesorhizobium）为主。从目前报道的具有解磷

作用的微生物类群来看，两种植被恢复类型解磷菌

趋于单一化，且相对含量较少。解磷细菌受土壤类

型、植物类型、植物生育期及长势、环境因素和微

生物的相互作用等影响［36-37］，土壤中磷源不同，

其微生物种类也不尽相同，也可能受限于目前已知

的具有解磷作用的微生物类群，有待进一步研究。 

综合分析，与流沙对照相比，库布齐沙地两种

植被恢复类型对土壤细菌菌群结构和多样性均产生

了影响，发生了较大变化。两种植被恢复类型对细

菌多样性产生了正效应，细菌群落总数和多样性明

显增加。其中，自然恢复的油蒿群落土壤细菌丰度

高于人工种植的中间锦鸡儿群落。两种植被恢复类

型根际土壤α-变形菌明显增加，油蒿根际对α-变

形菌的恢复效果尤为明显。从细菌类群来看，植被

恢复明显改变了流动沙地的菌群结构，细菌菌群从

流动沙地较为单一的结构，随着植被恢复，优势菌

属丰度在逐渐降低，同时伴随着其他微生物类群出

现，很多与碳循环、光合作用、降解作用、硝化和

反硝化作用、固氮、分解复杂有机物和纤维素等菌

群呈显著增加趋势，其中一些参与碳循环、光合作

用、分解复杂有机质、降解等过程的菌群丰度总体

表现为油蒿根际高于中间锦鸡儿根际，而中间锦鸡

儿群落根际土壤固氮、硝化作用菌群较为丰富。此

外，在流动沙地中发现的大肠杆菌、肠球菌等动植

物致病菌，相对含量随着植被恢复显著减少，在油

蒿根际土壤中未出现，说明植被恢复尤其是自然恢

复的植被类型抑制了致病菌的生长。总体而言，植

被恢复改变了流动沙地土壤较为单一的细菌菌群结

构，尤其是自然恢复的油蒿群落在增加土壤细菌群

落丰度，促进有益菌群生长，抑制致病菌群等方

面表现更优。可见，沙地土壤中蕴含着不同微生

物种群，可为功能微生物的发掘与筛选提供微生

物来源。 

4　结　论

与流沙对照相比，两种植被恢复类型对土壤

细菌菌群结构和多样性产生了正效应，细菌群落丰

度、多样性和均匀度明显增加。其中，自然恢复的

油蒿群落土壤细菌丰度高于人工种植的中间锦鸡儿

群落。变形菌门、酸杆菌门和放线菌门为研究区土

壤中的优势细菌类群，其中变形菌门在各样地丰度

比例最高，随着植被恢复，两种植被恢复类型土壤

中变形菌相对含量明显减少，同时伴随着其他微生

物类群相对丰度呈不同程度增加趋势。α-变形菌

相对含量在油蒿和中间锦鸡儿群落根际土壤中明显

增加，尤其是自然恢复的油蒿群落根际土壤中α-

变形菌得到了很好的恢复。土壤有机质、全氮、速

效氮、速效钾含量对于研究区土壤细菌群落丰度、

多样性、优势类群相对多度、遗传多样性的变化起

着重要作用。
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Soil Bacteria Diversity in Rhizosphere under Two Types of Vegetation 
Restoration Based on High Throughput Sequencing

DAI Yating1，2　YAN Zhijian1　XIE Jihong1　WU Hongxin1　XU Linbo1　HOU Xiangyang1，2†

GAO Li1，2　CUI Yanwei1

（1 Grassland Research Institute，Chinese Academy of Agricultural Sciences，Huhhot 010010，China）

（2 Key Laboratory of Grassland Ecology and Restovation，Ministry of Agriculture，Huhhot 010010，China）

Abstract　【Objective】Artemisia ordosica and Caragana intermedia are the two widely-distributed 

and efficient sand-fixing shrubs in the Hobq Desert that have received considerable attention because of 

the roles they may play in the vegetation restoration. Soil bacteria diversity is an important indicator of the 

state of soil microbial communities and one indicating progress of ecological restoration. This project is 

oriented to study changes in community structure and diversity of soil bacteria in the process of vegetation 

and ecological restoration in the Hobq Desert relative to type of vegetation. 【Method】In this study，two 

types of vegetations，naturally restored Artemisia ordosica and artificially planted Caragana intermedia，

were chosen for comparison to see effects of the vegetations on community structure and diversity of soil 

bacteria with a tract of moving sand land as control. The sample plots were set up in 1995 and soil samples 

were collected from the rhizospheres of A. ordosica and C. intermedia and bulk soil in the 0～20 cm soil layer 

and CK in August 2014 for analysis of soil bacteria diversity using the high throughput sequencing method. 

And relationship between soil bacterial diversity and soil physic-chemical properties，and the effect of soil 

physical and chemical properties on distribution of bacterial community were also studied through canonical 

correlation analysis and cononical correspondence analysis.【Result】（1）Chao1 index，Shannon index 

and ACE index are important indicators of soil bacterial diversity and richness. In terms of Chao1 index and 

Shannon index，the sample plots displayed an order of rhizosphere soil of A. ordosica ＞ rhizosphere soil of 

C. intermedia ＞ non-rhizosphere soil of A. ordosica ＞ non-rhizosphere soil of C. intermedia ＞ soil of CK，

while in terms of ACE index，they followed another order：rhizosphere soil of A. ordosica ＞ rhizosphere 

soil of C. intermedia ＞ non-rhizosphere soil of C. intermedia ＞ non-rhizosphere soil of A. ordosica ＞ soil 

of CK．（2）Classification at the phylum level shows the bacterial communities in the samples were mainly 

composed of Proteobacteria，Acidobacteria，Actinobacteria，Bacteroidetes，Gemmatimonadetes，

Planctomycetes，Verrucomicrobia，Firmicutes and Chloroflexi，accounting for  88.67%～94.19%. 

Proteobacteria，Acidobacteria and Actinobacteria were the dominant bacterial groups in the samples，and 

Proteobacteria was the highest in abundance. The four subgroups under Proteobacteria followed a similar 

trend in variation. Relative abundance of α-proteobacteria in the rhizosphere and bulk soils under either 

vegetation exhibited a sharply rising trend，increasing in the rhizosphere of A. ordosica and C. intermedia 
increased by 106.46% and 70.60% respectively.（3）Soil organic matter，total N，total K，readily available 

N，readily available K，and soil water are the main soil factors affecting abundance and diversity of soil 

bacteria communities. Correlation analysis of soil physic-chemical properties with relative abundance of 

dominant soil bacteria groups shows that the abundance of Proteobacteria was significantly related to soil 

organic matter，total N，readily available N，readily available P，and readily available K，while the 

abundance of Acidobacteria was to soil organic matter，total N，readily available N，readily available P and 
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readily available K. Intrestingly，the abundance of Actinobacteria was not so much related to soil factors. 

Cononical correspondence analysis indicates that soil organic matter，total N，total K，readily available 

K and readily available N play an important role in triggering variation of genetic diversity of the bacterial 

communities in the soils. 【Conclusion】Results show that compared to moving sand land，the two tracts of 

lands with vegetation restored have demonstrated positive effects on community structure and diversity of soil 

bacteria，whose abundance，diversity and evenness have been significantlt improved. Between the two types 

of vegetation restoration，the naturally restored A. ordosica vegetation was higher than the artificially plated C. 
intermedia vegetation in effect increasing abundance of soil bacterial community. Bacterial community in the 

untreated soil is quite simple in structure. The restoration of vegetation enriches soil microbial groups，making 

the community of soil bacteria diversified in the rhizosphere and non-rhizosphere soils. Relative abundance of 

a-proteobacteria under the vegetation of A. ordosica and C. intermedia significantly increased，especially 

under the vegetation of A. ordosica. 

Key words　Rhizosphere soil；Bacterial community diversity；High throughput sequencing
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