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河西走廊荒漠土壤微生物群落结构及环境响应* 

李善家1†，王福祥1，从文倩1，魏  明1，王军强2，崔莉娟1，王子濠1 
（1. 兰州理工大学生命科学与工程学院，兰州 730050；2. 西华师范大学生态研究院，四川南充 637600） 

摘  要：荒漠土壤中微生物生存适应机制及其生态系统功能对揭示干旱区物质转化过程具有重要意义。沿河西走廊东南至西

北自然降水递减梯度下设置 16 个样带，采用高通量测序技术探究土壤细菌和真菌群落多样性特征，揭示微生物多样性、优

势菌群与土壤机械组成、养分关系。结果显示：河西走廊荒漠土壤细菌中厚壁菌门（Firmicutes）、变形菌门（Proteobacteria）、

放线菌门（Actinobacteria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）为优势群落，部分样带厚壁菌门相对丰度最高达 85%；真菌中子囊菌

门（Ascomycota）和担子菌门（Basidiomycota）为优势群落，其相对丰度均大于>5%。相关性分析显示：粗粉粒（0.05～0.02 

mm）、细粉粒（0.25～0.10 mm）、黏粒（<0.002 mm）、有效磷（AP）和解碱氮（AN）对细菌多样性影响极显著，细粉粒（0.25～

0.10 mm）、黏粒（<0.002 mm）、有效磷（AP）和解碱氮（AN）对真菌多样性影响极显著（P<0.01）。冗余分析显示：细粉

粒（0.25～0.10 mm）、有效磷（AP）和有机碳（SOC）对细菌群落影响显著，黏粒（<0.002 mm）和有效磷（AP）对真菌群

落影响显著（P<0.05）。研究表明了河西走廊荒漠土壤微生物群落结构的组成、变化及影响因子，解释了土壤环境对微生物

分布的影响及微生物对土壤生态系统系统发展的作用，为保护生物多样性及荒漠生态服务提供理论参考。 

关键词：河西走廊；荒漠土壤微生物；微生物群落结构；土壤理化；冗余分析 
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Microbial Community Structure and Environmental Response of Desert Soil in 
Hexi Corridor 
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Abstract: 【Objective】The survival and adaptation mechanisms of microorganisms in desert soils and their ecosystem functions 

are of great significance for revealing the process of material transformation in arid areas. 【Method】In this study, 16 transects 

were set up along the gradient of natural precipitation from the southeast to northwest of the Hexi Corridor. High-throughput 

sequencing technology was used to explore the characteristics of soil bacterial and fungal community diversity, revealing 
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microbial diversity, dominant flora and soil mechanical composition, and nutrients relationship.【Result】The results showed that 

Firmicutes, Proteobacteria, Actinobacteria, and Bacteroidetes were the dominant communities in the desert soil bacteria of the 

Hexi Corridor. The abundance of Firmicutes is up to 85%. Ascomycota and Basidiomycota are the dominant fungi communities, 

and their relative abundances are both greater than >5%. Correlation analysis showed that: coarse powder particles (0.05–0.02 

mm), fine powder particles (0.25–0.10 mm), clay particles (<0.002 mm), available phosphorus (AP) and alkalization nitrogen 

(AN) have a great influence on bacterial diversity Significantly, fine powder (0.25–0.10 mm), clay (<0.002 mm), available 

phosphorus (AP) and alkalization nitrogen (AN) have a significant impact on fungal diversity (P<0.01). Redundant analysis 

showed that fine powder (0.25–0.10 mm), available phosphorus (AP) and soil organic carbon (SOC) had significant effects on 

bacterial communities, while clay particles (<0.002mm) and available phosphorus (AP) had significant effects on fungal 

communities (P<0.05).【Conclusion】The results of this study explored the composition, changes and influencing factors of the 

desert soil microbial community structure in the Hexi Corridor, explained the influence of the soil environment on the distribution 

of microbes and the role of microbes on the development of the soil ecosystem, and served to protect biodiversity and desert 

ecosystem Provide theoretical reference. 

Key words: Hexi Corridor; Desert soil microorganisms; Microbial community structure; Soil physical and chemical; Redundancy 

analysis 

地球上荒漠化土壤主要分布于热带、亚热带和

温带干旱区，占陆地总面积约 1.6×107 km2。荒漠土

壤营养匮乏、盐碱化程度严重、植被覆盖率很低、

气候变化多样、生物量和生物多样性较低，曾被认

为不适于生命生存和活动[1]。然而，在此恶劣环境

条件下，荒漠土壤却蕴含着丰富的微生物资源。土

壤微生物是地下的主要生物成份，是土壤系统中最

活跃的部分，在促进物质分解、养分转化、能量流

动和生物地球化学循环方面发挥着重要作用[2-4]，影

响着植物生长发育和生态系统演变。在这些过程中，

土壤微生物作为纽带联系着植物和土壤之间的相互

作用[5]。研究发现，荒漠植被的适应性在很大程度

上依赖于土壤微生物的响应[6-7]。土壤微生物控制着

土壤生态系统的许多过程，对土壤生态系统功能的

稳定和可持续具有重大意义[8]。 

由于荒漠生态系统环境特殊，使得对荒漠土壤

微生物的研究起步较晚，直到 1948 年在美国首次

开展了对荒漠土壤结皮层微生物的研究[9]。随着测

序技术的进步，对荒漠土壤微生物的研究越来越广

泛，研究区域主要集中在中国西北部、美洲西海岸、

非洲北部沿海以及南极地区，研究热点主要为微生

物群落结构分布特征及其影响因素，众多研究表

明，放线菌门、变形菌门、拟杆菌门、厚壁菌门是

荒漠土壤中的主要细菌类群，且随着所处地理环境

不 同 菌 群 丰 度 不 同 [10] 。 Navarro-Gonzalez 对

Atacama 沙漠微生物多样性的研究发现水量差异对

微生物丰度影响较大，Atacama 沙漠土壤微生物数

量随着从海洋移向内陆湿润的水汽减少而明显减

少，到了极干旱的 Yungay 地区微生物数量基本为

零[11]。土壤理化性质作为微生物生存环境左右其分

布及生态功能，有机碳与可培养好氧细菌数量有明

显关系，好氧菌数量随着有机碳含量增高而增高，

而荒漠缺少植被和降水，固氮过程主要由固氮微生

物完成，所以荒漠环境中固氮微生物数量明显较

高，并且荒漠土壤 pH 会影响微生物的硝化和反硝

化过程，从而改变固氮微生物数量[12]。荒漠土壤微

生物分布直接取决于环境因子，因此在进行土壤微

生物研究时，微生物与环境的相互作用已成为至关

重要的一部分。 

位于中国西北部的河西走廊是甘肃省主要的农

业区，因地理位置和环境特殊，是西北乃至全国重

要的生态屏障和经济地带[13]。如今由于水资源利用

过度等因素，土壤荒漠化日趋严重，严重制约了人

类的生存和发展。对荒漠地区微生物群落结构及多

样性的研究，有利于揭示荒漠生态系统的功能，提

高对环境与微生物之间相互作用的认识，为维持生

态系统稳定性及保护物种多样性提供理论依据。本

研究在河西走廊荒漠土壤区进行土壤样品采集，探

究微生物的群落结构和多样性分布格局及群落结构

与环境因子的相互关系，明确土壤环境对微生物存

在的影响及微生物对土壤生态系统发展的作用，为

保护生物多样性及荒漠生态环境提供理论参考。 
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1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

甘 肃 河 西 走 廊 （ 37°15′— 41°30′N ， 92°21′—

104°45′E）位于甘肃省西北部，东段起于乌鞘岭山

脉，西段结束于古玉门关，总面积为 27.6×104 km2。

南 北距 离为 40～100 km， 东 西距离 约为 1 120 

km[14]。河西走廊气候受大陆性气候和青藏高原气候

影响，气候条件夏季干燥冬季寒冷，年平均气温约

为 5～10℃，年降水量为 30～320 mm，年蒸发量为

1 500～3 200 mm，全年日照时数 2 800～3 300 h[15]，

河西走廊的低降水量和高强度的蒸发量造成了中国

乃至世界上的最大沙漠侵蚀区——西北荒漠带[16]。 

1.2  试验设计与样品采集 

于 2018 年 9 月沿河西走廊东南至西北方向自然

降水递减梯度下设置 16 个自然状态下，无人为干扰

和土地利用的荒漠土壤样带（HX1～HX16），样带

分布信息见图 1。每个样带内随机布设 3 个 10 m×10 

m 样地（3 个重复），相邻样地之间保持一定距离（不

小于 10 m），在所选取的每个样地内去除地表枯落

物，剥离表土后用土壤取样器随机采集 5～20 cm 的

土样 3 个，剔除植物根系和残体，保存于灭菌的密

封袋中并储存于液氮罐带回实验室。用于分析微生

物多样性的土壤放于–20℃冰箱保存；其他土壤根据

测定指标的不同要求，对其养分含量、机械组成进

行分析。 

 

图 1  河西走廊荒漠调查路线和样带分布 

Fig. 1  Desert survey route and transects distribution in Hexi Corridor 

1.3  土壤理化性质测定 

土壤机械组成（指土壤粒径分级）采用英国

Malver 公司生产的 Mastersizer 2000 型激光粒度仪

测定，土壤粒径主要分为石砾（Gravel）>2 mm、砂

粒（Sand，细分为五个等级：极粗砂粒，2～1 mm；

粗砂粒，1～0.5 mm；中等砂粒，0.5～0.25 mm；细

砂粒，0.25～0.10 mm；极细砂粒，0.10～0.05 mm）、

粉粒（Silt，分两个等级：粗粉粒 0.05～0.02 mm、

细粉粒 0.02～0.002 mm）和黏粒（Clay）<0.002 mm。

由于研究区石砾体积过大不宜用仪器进行测量，采

用称重求比例的方法得到石砾含量。 

土壤理化性质测定：有机碳（SOC）采用重铬

酸钾氧化外加热法，碱解氮（AN）采用碱解扩散法，

全氮（TN）采用凯氏定氮法，全磷（TP）采用 NaOH

熔融后钼锑抗比色法，有效磷（AP）采用 0.5 mol·L–1 

NaHCO3 浸提后钼锑抗比色法，全钾（TK）采用

NaOH 熔融后火焰光度法，速效钾（AK）用 1 mol·L–1 

NH4OAc 浸提后火焰光度法，土壤含水量（SW）采

用烘干法，pH 和电导率（EC）用上海精密科学仪器

有限公司生产的 PHS-3D 型 pH 计测定[17]。 

1.4  土壤总 DNA 的提取及 16S rRNA 基因的 PCR

扩增 

使用 MoBio 土壤微生物 DNA 强力提取试剂盒

（PowerSoil® DNA Isolation Kit，MO BIO Laboratories） 
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对土壤总 DNA 进行提取，提取的细菌和真菌基因组

进行 16S rDNA V4+V5 区和 ITS1 区 PCR 扩增（细

菌引物为：F5′-GTGYCAGCMGCCGCGGTAA-3′；

R5′-CCGYCAATTYMTTTRAGTT-3′；真菌引物为：

F5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3′；R5′-GCTG 

CGTTCTTCATCGATGC-3′），扩增后的 PCR 产物用

1.8%琼脂糖凝胶电泳纯化。PCR20 μL 体系：模板

DNA（10 ng），0.8 μL 5 μL 一对引物，0.4 μL Pfu 聚

合酶，4 μL PCR Buffer，2 μL 2.5 mmol·L–1 dNTP，

ddH2O 补至总体系 20 μL。PCR 扩增程序：在 95℃

下预变性 3 min，然后在 95℃下循环 30 s，在 55℃

退火 30 s，72℃延伸 1 min，然后再在 72℃下延伸

10 min。最后将纯化产物进行 Illumina Hiseq 2500

上机测序。 

1.5  数据处理与分析 

16S rDNA 通过软件 FLASH 进行 PE reads 拼接

得到 Raw Tags，然后通过质量过滤 Raw Tags 得到

Clean Tags[18]，使用 USEARCH 软件检查并丢弃了

嵌合体序列得到 Effective Tags[19]。在相似性 97%的

水平上，以 0.005%作为阈值，使用软件 QIIME 进

行 OTU 聚类[20]。 

基于已分类的 OTU 使用 Mothur 进行细菌和真

菌 α-多样性（Ace 指数、Chao1 指数、Simpson 指数、

Shannon 指数）分析[21]，使用 vegan 包进行不同样

带 OTU 丰度数据的主坐标分析（Principal coordinate 

analysis，PCoA），并用 SPSS25.0 进行单因素方差

分析及 Pearson 相关性分析。利用 R 语言工具绘制

门分类学水平下的群落结构图，使用 Canoco 5.0 软

件将优势菌门与土壤机械组成和化学因子进行冗余

分析（Redundancy Analysis，RDA），以说明土壤微 

生物群落结构、环境因子和样带之间的关系，并用

蒙特卡罗检验（monte-carlo test）约束轴的显著性（用

F 值作为统计量）。 

2  结  果 

2.1  河西走廊荒漠土壤微生物群落结构 

对测序所得的稀释曲线进行分析，结果表明测

序覆盖度高，可用于后续分析。在 Silva（细菌）和

Unite（真菌）分类学数据库中对 OTU 进行分类学

注释后，得到微生物群落结构组成（见图 2）。由统

计结果可知，相对丰度大于 1%的细菌群落有：厚壁

菌门（Firmicutes）、变形菌门（Proteobacteria）放线

菌门（Actinobacteria）、拟杆菌门（Bacteroidetes）、

广古菌门（Euryarchaeota）、酸杆菌门（Acidobacteria）、

绿 弯 菌 门 （ Chloroflexi ）、 芽 单 胞 菌 门

（Gemmatimonadetes）、浮霉菌门（Planctomycetes）

和蓝细菌门（Cyanobacteria）。数据分析结果可知，

厚壁菌门、变形菌门、放线菌门和拟杆菌门为优势

菌门（相对丰度>5%）。在“属”水平进行分析，HX5～

HX10 的 6 个样本中均发现较高含量的芽孢杆菌属

（Bacillus）、乳球菌属（Lactococcus）和红球菌属

（ Rhodococcus ）， 此 外 还 发 现 了 不 动 细 胞 菌 属

（Acinetobacter）、链霉菌属（Streptococcus）、丙酸

杆 菌 属 （ Propionibacterium ）、 蓝 细 菌 属

（Halobacteriaceae）和酸微菌属（Cidobacterium），

但分布不均匀，仅在部分样本中发现。从结构来看，

表现为 16 个样本共有大多数相同的细菌群落，但不

同样带优势菌门存在一定差异。 

 

图 2  河西走廊荒漠土壤微生物门水平组成（a：细菌；b：真菌） 

Fig. 2  Horizontal composition of soil microbial phyla in the desert of Hexi Corridor（a：bacteria；b：fungi） 
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河西走廊荒漠土壤相对丰度大于 1%的真菌

群 落 有 ： 子 囊 菌 门 （ Ascomycota ）、 担 子 菌 门

（Basidiomycota）和被孢霉门（Mortierellomycota）。

数据分析结果表明：子囊菌门和担子菌门为优势

菌门（相对丰度>5%）。荒漠土壤主要菌属为毛壳

菌属（Chaetomium）、镰刀菌属（Fusarium）、链

格孢属（Alternaria）和曲霉菌属（Asperyillus），

在每个样本中均有分布但分布不均匀。并且在各

样 带 都 检 测 到 未 分 类 和 未 识 别 的 真 菌 ， 尤 其 在

HX6 中未分类的真菌 65.28%，在 HX13 中未识别

的真菌占 30.74%。  

2.2  河西走廊荒漠土壤微生物群落 α 和 β 多样性

特征 

使用高通量测序技术在 16 个样带得到不同数

量的优质细菌和真菌序列，聚类分析表明，各样带土

壤细菌和真菌群落丰富度和多样性存在差异。图 3

细菌 α-多样性指数显示：河西走廊 HX4 样带 OTU

数量、Chao1 指数和 Shannon 指数最高，Simpson

指数最低，说明 HX4 样带细菌群落丰富度和多样性

最高，而 HX9 和 HX10 样带土壤 OTU 数量和 Chao1

指数最低，说明其群落丰富度最低，两地的 Simpson

指数和 Shannon 指数表明其群落多样性较低，且单

因素方差分析结果显示不同样带细菌群落多样性差

异显著（P<0.05）。真菌 α-多样性指数显示：HX5～

HX10 样带 OTU 数量和 Chao1 指数显著其他样带

（P<0.05），说明 HX5～HX10 样带真菌群落丰富度

较低，HX8～HX10 样带 Simpson 指数和 Shannon

指数表明其真菌群落多样性较低。 

在 β 多样性研究中，PCoA（Principal coordinate 

analysis）是基于 Bray-Curtis 的主坐标分析，可直观

显示不同样带微生物群落结构相似性或差异性。由

图 4a 细菌群落 PCoA 结果可知：HX1 和 HX4 样带

群落结构相似，HX5～HX10 样带群落结构相似， 

HX2、HX3、HX11、HX12、HX13、XH15、HX16

样带群落结构相似，HX14 样带与其他样带群落结

构差异较大。图 4b 真菌群落 PCoA 结果可知：HX5～

HX10 样带群落结构相似，HX14 和 HX15 样带群落

结构相似，其他样带群落结构相似。 

2.3  河西走廊荒漠土壤微生物多样性与理化因子

相关性 

荒漠土壤微生物多样性受环境影响显著，表 1

可见，细菌 OTU 数量和 Chao1 指数与土壤速效钾呈 

 

注：图中数值为 3 次重复的平均值±标准差，且不同字母表示不同样带间差异达 5%显著水平。下同 Note：The values in the table 

are the average of three replicates ± standard deviation，and different letters indicate that the difference between different places reaches a 

significant level of 5%（Duncan’s test）. 

 
图 3  河西走廊荒漠土壤微生物丰富度和多样性指数（a1、a2、a3、a4：细菌 OTU 数量、Chao1 指数、Shannnon 指数、

Simpson 指数；b1、b2、b3、b4：真菌 OTU 数量、Chao1 指数、Shannnon 指数、Simpson 指数） 

Fig. 3  The soil microbial diversity and richness index of Hexi Corridor desert soil（a1，a2，a3，a4：number of bacteria OTU，Chao1 index，

Shannnon index，Simpson index；b1，b2，b3，b4：number of fungus OTU，Chao1 index，Shannnon Index ，Simpson index） 
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图 4  基于 Bray-Curtis 距离的河西走廊荒漠土壤细菌（a）和真菌（b）群落的主坐标分析（PCoA） 

Fig. 4  Principal coordinate analysis（PCoA）of the bacterial（a）and fungus（b）communities in the desert soil of the Hexi Corridor based on 

the Bray-Curtis distance 

表 1  河西走廊荒漠土壤微生物多样性与理化因子相关关系 

Table 1  Correlation between soil microbial diversity and physical and chemical factors in the Hexi Corridor desert 

微生物 

Microbe 

指标 

Index 
pH 

土壤电导率 

EC 

土壤水分

SW 

有效磷 

AP 

速效钾

AK 

解碱氮

AN 

全磷 

TP 

全钾 

TK 

全氮 

TN 

土壤有机碳

SOC 

OTU number –0.102 0.009 –0.052 –0.003 0.493** –0.203 0.124 0.339* 0.235 –0.003 

Chao1index –0.123 –0.044 0.019 –0.079 0.458** –0.145 0.157 0.368* 0.272 –0.079 

Simpson index 0.056 –0.085 –0.267 0.646** –0.121 –0.255 –0.175 –0.054 –0.339* 0.646** 

细菌

Bacteria 

Shannon index –0.139 –0.02 0.192 –0.671** 0.287* 0.147 0.203 0.031 0.274 –0.671**

OTU number –0.207 –0.176 0.404** –0.807** –0.086 0.428** 0.262 0.044 0.152 0.361* 

Chao1index –0.213 –0.163 0.423** –0.799** –0.087 0.447** 0.274 0.045 0.145 0.376** 

Simpson index 0.032 0.033 0.165 –0.579** –0.121 0.199 0.216 –0.199 0.139 0.029 

真菌

Fungus 

Shannon index –0.139 –0.223 –0.241 0.262 –0.148 –0.272 –0.058 0.197 –0.464** –0.116 

微生物

Microbe 

指标 

Index 

石砾

Gravel

极粗砂粒

Very coarse 

sand 

粗砂粒

Coarse 

sand 

中等砂粒

Medium 

sand 

细砂粒

Fine sand

极细砂粒

Very fine 

sand 

粗粉粒

Coarse 

silt 

细粉粒

Fine silt 

黏粒 

Clay 
 

OTU number –0.09 0.002 –0.034 0.059 –0.109 0.114 0.282 0.046 0.026  

Chao1index –0.022 –0.012 –0.04 0.048 –0.125 0.14 0.295 –0.017 –0.062  

Simpson index –0.339* –0.177 –0.195 0.055 0.148 –0.307* –0.381** 0.495** 0.422**  

细菌

Bacteria 

Shannon index 0.301* 0.234 0.216 –0.019 –0.059 0.357* 0.458** –0.446** –0.432**  

OTU number 0.607** 0.173 0.237 0.015 0.024 0.307* 0.334* –0.665** –0.719**  

Chao1index 0.620** 0.174 0.237 0.007 0.026 0.303* 0.316* –0.666** –0.717**  

Simpson index 0.504** 0.045 0.16 0.052 0.049 0.058 0.055 –0.442** –0.372**  

真菌

Fungus 

Shannon index 0.275 0.234 0.216 –0.019 –0.059 0.357* 0.458** –0.446** –0.432**  

注：*表示差异显著（P<0.05）；**表示差异极显著（P<0.01）。下同 Note：*Means significant difference（P<0.05）；**means 

extremely significant difference（P<0.01）. 
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极 显 著 正 相 关 （ P<0.01）， 与 全 钾 呈 显 著 正 相 关

（P<0.05），与土壤机械组成无相关性；Simpson 指

数与石砾、极细砂粒、全氮呈显著负相关（P<0.05），

与粗粉粒呈极显著负相关（P<0.01），与细粉粒、黏

粒、有效磷和解碱氮呈极显著正相关（P<0.01）；

Shannon 指数与石砾、极细砂粒、速效钾呈显著正

相关（P<0.05），与粗粉粒、有效磷和解碱氮呈极显

著正相关（P<0.01），与细粉粒和黏粒呈极显著负相

关（P<0.01）。真菌 OTU 数和 Chao1 指数与极细砂

粒和粗粉粒呈显著正相关（P<0.05），与石砾、土壤

水分、有效磷和解碱氮呈极显著正相关（P<0.01），

与细粉粒和黏粒呈极显著负相关（P<0.01）；Simpson

指数与解碱氮呈正相关（P<0.05），与石砾呈显著正

相关（P<0.01），与有效磷、细粉粒和黏粒呈显著负

相关（P<0.01）；Shannon 指数与速效钾和极细砂粒

呈正相关（P<0.05），与粗粉粒和解碱氮呈极显著正

相关（P<0.01），与有效磷、细粉粒和黏粒呈极显著

负相关（P<0.01）。 

2.4  河西走廊荒漠土壤微生物群落结构与理化因

子相关性  

微生物群落结构受环境影响显著，RDA 分析结

果可以反映群落结构与环境因子之间的关系，从而可

知影响微生物分布的重要环境驱动因子。河西走廊荒

漠土壤微生物群落结构与机械组成的相关性见图 5。

图 5a1 中，第 1 排序轴和第 2 排序轴累积解释了

63.96%微生物变化，由表 2 细菌群落与机械组成

RDA 分析结果表明：荒漠土壤细菌群落结构与细粉

粒显著相关（F 值为 6.5，P<0.05，蒙特卡罗算法）。

从物种的分布来看，优势菌群厚壁菌门与黏粒正相

关，与其余土壤粒径负相关；变形菌门和放线菌门 

 

图 5  河西走廊荒漠土壤微生物群落与理化因子 RDA 分析（a1、a2：细菌、真菌与机械组成 RDA；b1、b2：细菌、真菌

与理化性质 RDA） 

Fig. 5  RDA analysis of soil microbial communities and physical and chemical factors in the Hexi Corridor Desert（a1，a2：RDA of bacteria，

fungi and mechanical composition；b1，b2：RDA of bacteria，fungi and physical and chemical properties） 
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表 2  河西走廊荒漠土壤微生物群落与理化因子 RDA 分析结果 

Table 2  RDA analysis results of microbial community and mechanical composition of desert soil in the Hexi Corridor  

细菌 Bacteria 真菌 Fungus 机械组成 

Mechanical 

composition 

解释率

Explains/%

贡献率 

Contribution /%

F 值

pseudo-F

P 值 

P-value

解释率

Explains/%

贡献率 

Contribution /% 

F 值

pseudo-F

P 值 

P-value

细粉粒 Fine silt 31.6 44.2 6.5 0.01* — — — — 

黏粒 Clay — — — — 27.2 46.8 5.2 0.032* 

有效磷 AP 38.9 52 8.9 0.002** 28 36.9 5.7 0.048* 

土壤有机碳 SOC 14.2 17.1 3.9 0.042* — — — — 

 
与黏粒成负相关。图 5a2 中，第 1 排序轴和第 2 排

序轴累积解释量为 57.56%。真菌群落与机械组成

RDA 分析结果表明：真菌群落结构与黏粒显著相关

（F 值为 5.2，P<0.05，蒙特卡罗算法），优势菌群子

囊菌门和担子菌门与黏粒负相关。 

土壤微生物群落结构与理化性质的相关性如

图 5。图 5b1 中，第 1 排序轴和第 2 排序轴累积解

释了 72.11%微生物变化。表 2 细菌群落与理化性质

RDA 分析结果表明：土壤细菌群落结构与有效磷和

有机碳显著相关（F 值为 8.9、3.9，P<0.05，蒙特卡

罗算法），优势菌群厚壁菌门与有效磷正相关，其余

菌门与有效磷均为负相关。在图 5b2 中，第 1 排序

轴和第 2 排序轴累积解释量为 88.34%。真菌群落与

理化性质 RDA 分析结果表明：真菌群落与有效磷显

著相关（F 为 5.7，P<0.05，蒙特卡罗算法），优势

菌群子囊菌门和担子菌门与有效磷负相关。 

3  讨  论 

土壤为微生物群落生长繁殖提供微环境，其理

化性质又间接影响土壤微生物群落结构的组成[22]。

本研究对河西走廊荒漠土壤理化性质进行测定分

析，结果表明：河西走廊荒漠土壤盐碱化严重，土

壤养分含量处于较低或极低水平，盐碱和营养匮乏

的土壤环境可能对微生物群落组成产生一定影响。

为探究微生物群落组成与土壤环境间的影响机制，

本研究采用高通量测序技术检测了 16 个样带的土

壤样品，结果显示，河西走廊荒漠土壤细菌群落以

厚壁菌门、变形菌门、放线菌门和拟杆菌门为主，

与前人对荒漠土壤细菌群落的研究结果相同[23]。荒

漠地区持续的干旱和高强度的太阳辐射，促成了盐 

碱化严重、有机物含量少，植被缺乏的环境。而放

线菌、厚壁菌等具备孢子生殖、多个 UV 修复机制、

竞争优势的次级代谢合成能力[24]，并且其部分菌属

如：芽孢杆菌属和链霉菌属具有良好的嗜盐嗜碱特

性，因此成为恶劣环境强有力的生存者，可以在此

盐碱干旱环境中定殖。并且本研究发现河西走廊荒

漠土壤中厚壁菌门丰度高达 85%，An 等[25]对塔克

拉玛干沙漠微生物多样性的研究发现中国西部戈

壁沙漠土壤厚壁菌门的相对丰度高达 80%，得到相

同研究结果。厚壁菌门自身的适应性除外，环境因

素对其分布有很大程度的影响，一方面厚壁菌门丰

度与土壤 pH 正相关，河西走廊荒漠土壤 pH 呈碱

性或者强碱性，有利于厚壁菌门的生存；另一方面

研究区有效磷含量高，厚壁菌门丰度与有效磷含量

呈显著正相关，并且磷元素是组成细菌细胞壁的主

要成分，厚壁菌细胞壁厚度达 10～50 nm，较高含

量的有效磷同样有利于厚壁菌门的生存。荒漠环境

恶劣，高温、干旱和紫外辐射减弱了整个荒漠生态

系统的碳、氮循环过程[10]，在荒漠环境中，土壤氮

循环主要以异化硝酸盐还原途径、反硝化途径和硝

化途径为主，变形菌门、厚壁菌门、广古菌门、放

线菌门、拟杆菌门参与其中，为氮循环的主要贡献

者；CO2 固定途径主要以 C4-双羧酸循环、卡尔文

循环、还原性三羧酸循环为主，变形菌门、拟杆菌

门、绿弯菌门、厚壁菌门为 CO2 固定途径主要参与

者[24]。固碳、固氮微生物的存在增强了荒漠环境的

碳氮循环能力，加快荒漠区物质转化并且为植物生

长提供更多的化学元素，从而提高荒漠土壤生态系

统的稳定性[26]。 

真菌良好的抗压性使其在荒漠土壤中广泛分

布，孙蔷[27]对内蒙古和青海省荒漠土壤真菌群落结
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构和多样性的研究发现荒漠土壤真菌优势物种为子

囊菌门和担子菌门，在大兴安岭林地、纳帕海高原

湿地和内蒙古草原生态系统的研究均发现优势菌门

为子囊菌门和担子菌门[28]，说明子囊菌门和担子菌

门能在多种类型土壤中且作为优势门存在，它们大

多为腐生菌，能够分解动植物残体，释放生物可利

用的营养元素，从而促进土壤养分循环，提高土壤

质量，增强荒漠植物的定殖、生长发育。在 Colorado

高原分离出属于子囊菌门的链格孢属可以产生菌丝

和色素应对干旱和辐射环境，在内蒙古荒漠草原和

Negev 荒漠分离出的真菌以曲霉菌属为主[29-30]，这

些可以释放土壤中的营养元素供植物吸收的菌属在

本研究中同样存在。虽然荒漠中的真菌丰度不及细

菌，但在荒漠土壤质量改善和促进植物生长方面起

着重要的作用，并且在本研究中发现较多尚未分类

和未识别的菌门，说明河西走廊土壤真菌群落信息

还有很大的挖掘潜力。 

土壤理化性质在很大程度上影响微生物群落

结构和多样性特征，在全球气候急剧变化的影响

下，敏感的荒漠生态系统势必会受到影响，微生物

的群落结构和种群、功能多样性也会随着环境的变

化而改变，所以明确土壤环境对微生物的影响机制

极其紧迫。土壤不同的结构组成对微生物的分布有

着极显著的影响，土壤粒径的空间分布决定孔隙的

分布以及孔隙内空气和水分，从而影响微生物与环

境之间的物质能量交换，进而决定了微生物的生存

空间。本研究采用 Pearson 相关性分析和 RDA 分

析得到细粉粒显著含量影响细菌群落组成，粗粉

粒、细粉粒和黏粒含量显著影响细菌多样性，细粉

粒和黏粒含量仅与厚壁菌门正相关，与其他菌门均

负相关，粗粉粒与细菌多样性显著正相关，由此说

明细菌在 0.05～0.02 mm 的土壤粒径中适宜生存。

前人研究发现：影响细菌群落结构和多样性的理化

因子多为 pH、全氮和有机碳[31-32]，因为有机碳是

微生物主要营养物质，氮元素能抑制微生物生长活

性。而 Wang 等[33]对新疆干旱区不同类型土壤细菌

群落多样性的研究发现全盐、氯离子、硫酸根离子

和硝酸根离子对微生物的分布影响显著，因为干旱

区土壤类型为盐碱化土壤，盐离子是限制其微生物

活性的主要因子，An 等[25]对戈壁沙漠和塔克拉玛

干沙漠表面石砾样品细菌多样性的研究发现 C/N

影响微生物分布，而在本研究中土壤有效磷对细菌

群落结构和多样性的影响程度最显著。综上所述：

不同的研究区因环境差异较大而对土壤微生物分

布影响表现出不同的因素，因不同的研究区域降

水、光照、温度等自然条件的差异，造就了特殊的

土壤环境，从而产生了对土壤微生物影响显著的因

素。本研究土壤有效磷对细菌群落影响显著一方面

是因为荒漠土壤的 pH 较高且差异较小（8.51～

9.40），无法对微生物的分布造成显著的影响，另

一方面，根据土壤养分等级分级标准得本研究中土

壤有效磷含量极高，可能因为较高含量的磷元素作

用掩盖了其他元素的作用。 

在荒漠土壤生态系统中，虽然真菌群落丰富度和

多样性远不及细菌，但其生态功能对生态系统的稳定

性亦不可或缺。为应对日益严重的环境问题，探明土

壤环境对真菌群落的影响同样重要。曹良元[34]研究

了土壤团聚体组成对微生物区系分布的影响，结果

发现较大的团聚体中真菌的生物量较高，本研究

Pearson 相关性分析和 RDA 分析表明细粉粒和黏粒

与真菌多样性呈极显著负相关，与优势真菌群落负

相关说明真菌群落适合在较大土壤团聚体中生存。

肖方南等[35]对塔里木河下游土壤真菌群落结构及多

样性分析发现全氮、速效钾、铵态氮是影响土壤真

菌群落结构的主要环境因子，因为氮和钾影响微生

物的新陈代谢，从而影响土壤真菌的群落结构，孙

倩等[28]对宁夏中部干旱带土壤真菌群落多样性及群

落结构研究发现有效磷影响真菌群落结构和功能多

样性，本研究中解碱氮和有效磷显著影响真菌群落

结构和多样性，说明氮、磷元素对微生物的生存适

应机制影响较大。 

4  结  论 

本研究采用高通量测序技术得到河西走廊荒漠

土壤微生物群落结构和丰度特征，厚壁菌门、变形

菌门、放线菌门、拟杆菌门、子囊菌门和担子菌门

由于其自身抗逆特性适应荒漠恶劣环境，并且可以

改善荒漠土壤质量，促进植物生长发育，提高荒漠

生态系统稳定性，同时研究发现黏粒、细粉粒、AP

和 SOC 显著影响微生物群落分布，并探明理化因子

及与优势微生物相互关系。通过以上研究明确荒漠

土壤微生物群落结构、多样性及影响因素，表明土

壤环境对微生物存在的影响及微生物对土壤生态系
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统发展的作用，为保护生物多样性及荒漠生态服务

提供理论参考。 
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