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摘  要：直接从沙漠土壤中提取混合微生物 DNA，利用 Illuminamiseq测序平台，对 16S rDNA进行测序和分析。

结果表明：①荒漠植被土壤微生物数量很少，生物活性极弱，DNA 提取难度大；②沙漠植被土壤细菌多样性丰富，

所有测得细菌分属到 23 个门和 316 个属，其中还存在一定数量的微生物新种，部分测得代表新属和种的序列提交

GenBank，获得序列号 (KT984242~KT984249)；③不同沙漠土壤样品微生物群落有相似性，但也有较明显的差异，其

差异与土壤理化因子等因素有关：如土壤含水量与酸杆菌和变形菌的分布相关；相对于空地，梭梭和柽柳群落土壤独

有的迷踪菌门(Elusimicrobia)与固氮菌密切相关；梭梭的土壤环境 pH明显高于柽柳土壤环境这决定了它们不同的优势

种；土壤微生物生物量碳的大小不能反映微生物量的种类多少，但可以反映微生物数量的多少。 
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自 20世纪 50年代以来，生物多样性与生态系统

稳定性的关系一直是生态学中重点讨论的理论问题

之一。在荒漠生态系统中，关注重点多集中在地上

生态系统；而对地下生态系统，尤其是对微生物多

样性与系统稳定性关系的研究尚重视不够。2000年，

Nature在第 406期推出以“Ecology Goes Underground”

为题的封面文章[1]，标志着地下生态系统开始成为生

物多样性研究的关注点。事实上，植被退化导致根系

代谢产物变化，直接影响土壤微生物生态环境，而土

壤中微生物又维持着土壤与植被的养分平衡，有着重

要的交互作用[2–3]，这种作用的互馈关系对整个荒漠

生态系统功能有重要意义[4]。所以，对荒漠微生物学

的研究是认识流沙固定过程和沙地生态系统发育稳

定性的重要内容之一[5]。但是荒漠植被土壤环境的极

端性和大多数土壤微生物难以培养与过程土壤生物

学机制认识的薄弱已成为认识固沙过程中土壤微生

物和土壤养分循环的瓶颈，这种认识的薄弱不仅表现

在对特定荒漠生态系统研究积累的不足，而且表现在

理论和方法上仍处于探索阶段。国内外开展关于荒漠

生态系统土壤微生物的研究集中在：土壤微生物量的

变化、种类的变化、动态变化等过程[6–8]。随着分子

技术、电子显微镜和土壤样品测定分析技术的发展，

人们对土壤微生物组成和多样性的认识也更为深入，

不断开展了荒漠土壤微生物分子实验的研究[9–10]。

Chanal 等[11]分析了非洲南突尼斯沙丘的微生物多样

性，尽管环境非常恶劣但是却发现较高的微生物多样

性。Subramanya等[11]用实时定量 PCR对比研究了印度

荒漠中沙丘、干旱、半干旱等 6种土样的微生物多样

性，共得到 1 240种微生物。从维诺格拉德斯基时代的

纯培养方法到现在免培养的分子生物学方法的高通量

测序等技术的进步为更加准确地揭示土壤微生物多样

性组成提供了支撑。但目前，国内外研究结论中关于

荒漠生态系统土壤微生物特征有其地域的限制性[12]。 

为此，本研究选择沙漠优势种群梭梭、柽柳土壤

为研究对象，直接提取总 DNA进行高通量测序，对

细菌多样性进行分析，较全面了解其群落组成和多样

性特点，为退化生态系统的恢复和重建提供土壤微生

物学方面的理论数据。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

本研究在古尔班通古特沙漠南缘进行调查。该沙

漠面积达 4.88 万 km2，为中国第二大沙漠。沙丘类

型呈固定、半固定、流动状态，以梁窝状和树枝状沙
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垄为主，长度 0.1 ~ 10 km，沙丘大多南北走向，沙垄

西坡缓而长，东坡短且陡。研究区远离海洋，为温带

干旱荒漠气候，稳定积雪日数 100 ~ 160天，最大积

雪深度多在 20 cm以上，全年降水量仅在 70 ~ 150 mm

之间，冬春两季降水约占总量的 30% ~ 45%。全年日

照总数为 2 600 ~ 3 100 h，≥10℃ 积温 3 267 ~ 3 661℃，

潜在年蒸发量 2 000 ~ 2 800 mm。年平均气温 5 ~ 5.7℃，

极端最低气温小于 –40℃，极端最高温度 40℃以

上。春夏季为风季，最大风速 20 m/s，地下水 13 m

左右。该沙漠沙丘表面植被覆盖度可达 15% ~ 

50%，物种丰富度相对较高，灌木种类多，藜科植

物在多样性组成中具有明显的优势地位。沙漠中小

半灌木、半乔木群落广泛分布，代表植物有梭梭

(Haloxylon ammnodendron)、柽柳(Tamarix ramosissima)、

心叶驼绒藜 (Ceretocarpus ewersmanniana)、琵琶柴

(Reaumuria soongorica)、羽毛三芒草(Aristida pennata)、

沙拐枣(Calligonum mongolicum)、角果藜(Ceratocarpus 

arenarius)等[13]。 

1.2  样品的采集及处理 

2014 年 10 月在古尔班通古特沙漠南缘

(442220.01N，875506.11E)15年以上生的梭梭、

柽柳及丘间空地采集土样，根据植被类型、土层的不

同，共选择了 3个具有代表性的样地作为对照和处理 

(表 1)。随机在样方中四角及中部分别选取土壤样，

从地表向下分层 0 ~ 20 cm和 20 ~ 40 cm取土样混匀

分析。取土壤样品密封带回实验室进行土壤理化性质

和分子生物实验分析。 

表 1  试验样地基本状况 
Tabble 1  Basic conditions of tested plots 

地点 植被种类 深度(cm) 编号 

0 ~ 20 M01 沙丘间梭梭 

植株下 

梭梭、角果藜、猪毛菜、

尖喙牦牛儿苗等 20 ~ 40 M03 

0 ~ 20 M05 平地柽柳植 

株下 

白茎卷蒿、骆驼刺、 

角果藜 20 ~ 40 M07 

沙丘间空地 虫实、猪毛菜、尖喙牦

牛儿苗 

0 ~ 20 M09 

 

1.3  主要试剂和仪器 

土壤样品的 DNA用 OMEGA的土壤 DNA试剂

盒提取。Tag DNA聚合酶和 pGEM _T Easy Vector 载

体购自 Promega公司；蛋白酶 K购自 Merck公司；

T4 DNA连接酶购自 TaKaRa公司；PCR引物由上海

Genecore公司合成；其他试剂购自 Sigma等公司。 

1.4  土壤样品理化因子测定 

土壤含水量测定采用 105℃ 烘干比重法；土样过

0.25 mm筛，采用重铬酸钾氧化外加热法和凯氏法测

定土壤全碳和氮；采用蒸馏水浸提土壤测定 pH；用

交流测量法测定电导率。有效磷含量测定采用碳酸氢

钠浸提，钼锑抗比色法测定；速效钾含量用乙酸铵浸

提火焰光度法测定。采用氯仿熏蒸法测定土壤微生物

生物量碳。提取样品设置 3个重复，取其平均值。 

1.5  DNA的提取 

参考国内外相关报道[14]，结合沙漠土壤样品本

身的特殊性质，我们建立了一套有效提取沙漠土壤样

品混合基因组 DNA (也叫元基因组 DNA) 的方法：

取新鲜的室温过筛后的土样 10 g，用 50 ml 蒸馏水充

分混合摇匀溶解，1 000 g 离心 10 min，弃去沉淀，

再用蒸馏水溶解，12 000 g 离心 10 min弃去上清，

用 5 ml TE缓冲液悬浮沉淀。取上述处理的沙土样品

1 ml，加入 DNA抽提液 5 ml(Tris_HCl 100 mmol/L，

EDTA 50 mmol/L，十二烷基肌氨酸 2%)，用振荡器

充分混匀；加入 50 mg/ml蛋白酶 K 100 μl，液氮中

速冻 5 min， 然后 65℃水浴溶解 10 min，重复 3次；

再使用 DNA试剂盒提取，最后以 75% 乙醇洗涤 2 ~ 

3次，干燥，溶解于适量的 TE缓冲液。 

1.6  PCR扩增、克隆、测序与多样性分析 

根据细菌 V3+V4 区设计引物，F：ARACTYCT 

ACGGRAGGCWG，R：GACTACNVGGGTATCTAA 

TCC，进行 PCR 扩增并对其产物进行纯化、定量和

均一化形成测序文库。对测得序列进一步分析，通过

OTU 的丰度文件，挑选出各分类学水平上丰度最高

的 OTU 的序列作为该分类学水平的代表序列，使用

Mothur 软件进行多序列比对产生距离矩阵，采用邻

接法(Neighbor-Joining)构建系统进化树。通过构建物

种的进化树，可以更深一步了解特定环境下物种的进

化关系。进化树中枝长的长短表示进化距离的差异。

系统关系越近的物种，在进化树中距离越近。 

2  结果与分析 

2.1  土样性质分析 

土壤类型为沙地，土壤基本情况见表 2。从表中

可以看出，土壤 0 ~ 20、20 ~ 40 cm平均含水量和土

壤平均有机碳含量、有机质含量、有效氮含量、pH

及平均电导率有明显的差异。平均含水量 0 ~ 20 cm

土层低于 20 ~ 40 cm土层；有机质含量、有效磷、有

效氮等 0 ~ 20 cm土层明显高于 20 ~ 40 cm土层；梭

梭土样养分稍高于柽柳土样，梭梭的土壤环境明显比

柽柳土壤环境偏碱性；地表 0 ~ 20 cm土样养分明显

高于 20 ~ 40 cm土样的养分；空地的养分明显少于梭

梭活株和柽柳的活株；土壤微生物生物量碳梭梭土样

最高，空间地的土样最小。 
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表 2  不同固沙植被土壤样品养分平均含量情况 
Table 2  Soil physical and chemical properties under different sand-bingding vegetation 

样地 pH 
(1︰5) 

电导率 
(mS/cm) 

有机质 
(g/kg) 

全 N 
(g/kg) 

全 P 
(g/kg) 

全 K 
(g/kg) 

土壤微生物生物量碳

(g/g) 

含水量 
(g/kg) 

M01 8.79 ± 0.46 a 0.344 ± 0.08 b 4.52 ± 0.26 a 0.317 ± 0.05 a 0.541 ± 0.09 a 14.21 ± 1.24 b 777.19 ± 30.91 a 11.3 ± 0.4 b

M03 9.27 ± 0.57 a 0.341 ± 0.07 b 2.03 ± 0.34 b 0.142 ± 0.02 c 0.590 ± 0.11 a 15.04 ± 1.33 a 171.99 ± 15.32 c 19.0 ± 0.5 a

M05 7.43 ± 0.38 b 0.805 ± 0.08 a 4.11 ± 0.56 a 0.228 ± 0.03 b 0.458 ± 0.08 ab 13.31 ± 1.25 c 336.56 ± 18.34 b 10.7 ± 0.4 b

M07 7.75 ± 0.36 b 0.360 ± 0.04 b 1.23 ± 0.15 c 0.091 ± 0.01 c 0.394 ± 0.08 b 13.92 ± 1.18 b 183.05 ± 13.44 c 25.1 ± 0.7 a

M09 8.13 ± 0.44 b 0.131 ± 0.05 c 1.62 ± 0.18 c 0.323 ± 0.03 a 0.512 ± 0.12 a 13.46 ± 1.27 c 108.78 ± 11.11 c 1.25 ± 0.6 b

注：同列数据小写字母不同表示不同样地间差异显著(P<0.05)。 

 

2.2  土样微生物基因组DNA提取及 16S rDNA的
PCR 
从 0.5 ~ 10 g的土样中提取DNA，发现提取DNA

难度较大，不仅含量偏少，而且 DNA质量也不好。

当土壤样品经过冷冻处理后提取 DNA 会出现降解 

(图 1A)，而常温保存提取 DNA效果较好(图 1B，1C)。 

对 DNA 提取后经过电泳图分析有无主带和降解情

况，测得 OD260/280和 OD260/230来判断所有样品

检测结果合格为止。以总 DNA为模板和设计的引物

进行一次 PCR扩增(图 1D)。利用 AMPure XP磁珠

对 PCR产物进行纯化。然后定量和均一化形成测序

文库。 

 

(图 C 1、2、3、4、5泳道分别代表 M01、M03、M05、M07、M09) 

图 1  固沙植被土壤细菌总 DNA 和 16S rDNA 的 PCR 扩增琼脂糖凝胶电泳图 
Fig. 1  Amplification of bacterial 16S rDNA and bacterial total DNA from sand-binding plant soil 

 

2.3  测序深度评估 

对构建的文库进行高通量测序(IlluminaMiSeq测

序平台)得到原始图像数据文件，经碱基识别(Base 

Calling)分析转化为原始测序序列(Sequenced Reads)，

结果以 FASTQ(简称为 fq)文件格式存储，其中包含

测序序列(reads)的序列信息以及其对应的测序质量

信息。对原始测序序列进行过滤，去除带接头(adapter)

的 reads和低质量的 reads得到高质量的 reads，再利

用 Mothur(version 1.34.4，http://www.mothur.org/)软

件[15]，依据 Needleman-wunsch 算法将原始的双端

Reads拼接成一条序列即 Raw Tags，进行一系列的

去冗余处理和优化后所有样品共得到 Clean Tags条

13 0429 条序列。为了便于进行物种多样性分析将

Clean Tags聚类为 OTU。利用 Mothur软件以平均邻

近聚类算法(Average neighbor clustering algorithm)在

0.03(或 97% 的相似度)水平下对 Clean Tags 进行

OTU 的聚类，并统计获得 OTU 的个数。依据每个

OTU 至少被测序到所有序列的 0.005% 次的原则，

对获得的 OTU 进行过滤[16]，5 个样品最终共产生 1 

703 个 OTU(表 3)。采用对测序序列进行随机抽样的

方法，以抽到的序列数与它们所能代表 OTU的数目

构建曲线(图 2)，即稀释性曲线[17]，它可以用来比较

测序数量不同的样本物种的丰富度。稀释性曲线图

中，当曲线趋向平坦时，说明测序数量合理，更多的

数据量对于发现新的 OTU贡献很小，反之则表明继

续测序还可能产生较多新的 OTU。因此，通过作稀

释性曲线，可以对测序深度进行评估。从图 4可以看

出克隆数几乎可以较全面地反映微生物的多样性。覆

盖度 (Coverage C) 64.5% 从理论上讲能反映环境中

超过一半的微生物。  
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表 3  样品 OTU 和序列测定统计 
Table 3  The statistics of OTU and sequencing 

BMK_ ID M01 M03 M05 M09 M07 总数 

OTU总数 635 1 269 952 1 184 946 1 703 

测序条数 36 295 42 574 15 362 20 382 15 816 130 429 

 

 

(横坐标：随机抽取的测序条数；纵坐标：基于该测序条数聚类得

到的 OTU 数量) 

图 2  固沙植被土壤细菌 16S rRNA 基因克隆文库

Rarefaction 曲线 
Fig. 2  Rarefaction curves of 16S rRNAgene in clone library of soil 

bacteria under different sand-binding vegetation 

2.4  细菌多样性分析 

通过 Mothur 软件，将 OTU 中包含的 51% 以上

的 Clean Tags都注释为同一物种，达不到 51% 的标

准，则在上一个物种分类等级再进行 OTU对应物种

分析，把序列相似性大于 99% 的归结为同一个细菌

的序列。结合每个 OTU内所含的 Clean Tags和物种

组成信息，可得到各分类学水平上每个物种的相对丰

度(表 4为门水平上的丰度)。发现测得序列可代表 23

个门，74个纲，131个目，218个科，316个属细菌。

其中在属水平上，有 148个为已知的属，178个为无

类别(unclassified)的属；科水平上，121 个为已知的

科，97 个为无类别的科；目水平上，95 个为已知的

目，36个为无类别的目；纲水平上，67个为已知纲，

7个为无类别的纲；门水平上，22个已知门，未知的

门有 25 种 OTU。得到主要细菌类群有(表 4)：绿弯

菌门(Chloroflexi)、蓝藻门(Cyanobacteria)、变形菌门

(Proteobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)、放线菌门

(Actinobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、芽单胞菌

门(Gemmatimonadetes)、酸杆菌门(Acidobacteria)、 

衣原体门(Chlamydiae)、绿细菌门(Chlorobi)、迷踪菌 

表 4  固沙植被土壤细菌门水平丰度统计 
Table 4  Statistics of Phylum_community (%) 

门分类学水平 M01 M03 M05 M07 M09 梭梭 柽柳 空地 总丰度

酸杆菌门(Acidobacteria) 5.05 4.21 0.88 3.90 6.13 4.44 1.97 6.14 4.03 

放线菌门(Actinobacteria) 34.44 49.1 6.22 37.51 35.68 45.10 24.67 35.69 36.58 

拟杆菌门(Bacteroidetes) 5.40 4.67 64.55 13.8 4.36 5.21 42.71 4.37 16.56 

衣原体门(Chlamydiae) 0.00 0.019 0.00 0.00 0.00 0.014 0.00 0.00 0.004 

绿细菌门(Chlorobi) 0.00 0.002 0.022 0.034 0.085 0.00 0.026 0.085 0.029 

绿弯菌门(Chloroflexi) 13.87 9.13 1.18 8.53 9.37 10.4 3.83 9.37 8.41 

蓝藻门(Cyanobacteria) 0.114 0.012 0.00 0.015 0.039 0.039 0.005 0.039 0.036 

迷踪菌门(Elusimicrobia) 0.044 0.031 0.00 0.020 0.00 0.034 0.007 0.00 0.019 

纤维杆菌门(Fibrobacteres) 0.067 0.012 0.00 0.039 0.013 0.033 0.014 0.013 0.026 

厚壁菌门(Firmicutes) 1.76 1.37 0.463 1.11 1.37 1.47 0.695 1.37 1.21 

芽单胞菌门(Gemmatimonadetes) 4.55 4.12 1.08 3.42 3.73 4.23 1.92 3.73 3.37 

硝化螺旋菌门(Nitrospirae) 0.468 0.132 0.27 0.16 0.072 0.223 0.23 0.072 0.22 

浮霉菌门(Planctomycetes) 3.52 0.629 0.21 1.15 1.60 1.41 0.55 1.59 1.42 

变形菌门(Proteobacteria) 22.9 27.31 24.08 28.1 32.7 24.17 21.94 32.7 25.05 

螺旋体门(Spirochaetes) 0.00 0.005 0.00 0.088 0.065 0.003 0.032 0.065 0.032 

栖热菌门(Thermi) 0.70 0.061 0.13 0.407 0.124 0.235 0.228 0.124 0.284 

TM6，TM7，WS2，FBP，GN02，OD1 1.60 0.758 0.52 0.99 2.12 0.987 0.69 2.12 1.20 

无类别 1.80 2.07 0.38 0.70 2.50 1.99 0.49 2.50 1.49 
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门(Elusimicrobia)、纤维杆菌门(Fibrobacteres)、硝化

螺旋菌门(Nitrospirae)、浮霉菌门(Planctomycetes)、

螺旋体门(Spirochaetes)、栖热菌门(Thermi)等。从表

4可以看出，总的来说，放线菌门为优势菌群占所测

的菌类 36.58%；其次是变形菌门约占所测的菌类

25.05%，拟杆菌门约占总数的 16.56%，其余各门所

占的比例较少。从土壤层和植被上看，不同土样各门

类也有所不同，在柽柳土壤中优势菌群依次为：拟杆

菌门、放线菌门、变形菌门，在梭梭植被土壤中优势

菌群依次为：放线菌门、变形菌门、绿弯菌门。在空

地里土壤中优势菌群依次为：放线菌门、变形菌门、

绿弯菌门，这与梭梭土样比较接近。 

将测序中代表主要细菌类群的 OTUs 的 16S 

rRNA基因序列与数据库中具有最高相似性的菌株或

克隆的序列经比对分析后构建系统进化发育树(图 3)。

由图 3可以看出不同门细菌之间的系统发育关系。第

一优势菌放线菌门(Actinobacteria)分布在 74 个明确

分类地位的属中，除了优势菌链霉菌(Streptomyces)

外，还发现了拟诺卡氏菌属(Nocardiopsis)、拟无枝酸

菌属(Amycolatopsis)、疣孢菌属(Verrucosispore)、喜冷

杆菌属(Cryobacterium)、异壁放线菌属(Actinoalloteichus)、

假诺卡氏菌属(Pseudonocardia)、普氏菌属(Prauserella)、

链单孢菌属(Streptomonospora)、贫养杆菌属(Modestobacter)、

放线产孢菌属 (Actinomycetospora)、芽生球菌属

(Blastococcus)等稀有放线菌属，还有 29 种在属水平

上未归类无明确分类地位的属，4个在科水平上未归

类，2个在目水平上未归类，1个在纲水平上未归类。

拟杆菌门(Bacteroidetes)分布在 23个属中，有黄杆菌

属(Flavobacterium)、拟杆菌属(Bacteroides)、地杆菌

属(Pedobacter)、噬纤维菌目的嗜寒嗜碱的 Rhodonellum

属等已确定分类地位的属，还有 20 种在属水平上未

归类。第二优势菌变形菌门(Proteobacteria)里除了优

势菌 α-变形细菌生丝微菌属(Hyphomicrobium)外，还

发现了不动杆菌(Acinetobacter)、蛭弧菌属(Bdellovibrio)、

脱硫弧菌属(Desulfovibrio)、亚硝化球菌属(Nitrosococcus)、

假单胞菌属(Pseudomonas)、肠杆菌属(Enterobacter)、

厌氧螺菌属 (Anaerobiospirillum)、代尔夫特菌属

(Delftia)等共 110个属，其中 52个在属水平上未归类

的潜在新属；有 63个科，其中有 20个在科水平上未

归类；有 35个目类，其中有 5个在目水平上未归类；

3个明确分类的纲，有一个在纲水平上未归类。厚壁

菌门(Firmicutes)中包括 15个明确分类地位的属，如

梭状芽孢杆菌纲(Clostridia)的芽孢杆菌属(Bacillus)、

类芽孢杆菌属(Paenibacillus)、杆菌属(Lysinibacillus)、

颤螺旋菌属(Oscillospira)等，还有另外 2个在属水平

上无归类的属。绿弯菌门(Chloroflexi)中有厌氧绳菌

纲(Anaerolineae)、热微菌纲(Thermomicrobia)、绿弯

菌纲(Chloroflexi)、爬管菌目(Herpetosiphonales)等明

确分类地位的纲和目，而大部分都是在科和属水平上

未归类的(unclassified)、无明确分类地位的共 23个。

绿菌门(Chlorobi)、衣原体门(Chlamydiae)、蓝藻门

(Cyanobacteria)等包含 OTU 数量极少就不再罗列。

本研究分析获得的菌类大部分都属于好气性细菌，极

个别是厌氧性细菌，说明好气细菌的数量多于厌氧细

菌的数量，但也有可能是厌氧细菌的 DNA相对好气

细菌 DNA比较难获得导致的。获得 OTU中有与多

种来源各环境如土壤、沙漠、火山、湖泊、海洋等

的非培养菌类和分离获得菌株有极高的相似性。例

如有与来源于盐碱土和盐湖纯化分离的中度嗜盐

菌株(NR_044397) 相似性为 98%；有与从沙漠公园

里分离得到的噬纤维细菌科的 Pontibacter 属的

Pontibacter soli sp.新种同源性达到 99%[18]。在未归类

(unclassified)的 OTU 中其相似序列大部分为非培养

菌类。这些序列尚难确定其分类地位，可能是代表新

属和种的序列，说明固沙植被土壤存在一定数量的潜

在微生物新种。这表明沙漠土壤中蕴含着丰富的未培

养微生物资源，可以为开发和利用极端环境微生物资

源提供参考。 

3  讨论 

土壤植被可改变土壤结构与环境，不同植物与土

壤微生物的互馈效应有所不同。所以，固沙植被土壤

与空地土壤微生物有明显的差异。从表 4 可以看出

空地没有而梭梭和柽柳群落独有的细菌门为衣原体

门(Chlamydiae)和迷踪菌门(Elusimicrobia)。文献报道

迷踪菌门(Elusimicrobia)与固氮菌密切相关且大部分

属于厌氧细菌[19]，所以在表层和空地里没有获得该门

的 DNA 序列。图 4 纵坐标代表相对丰度，横坐标代

表梭梭土样、柽柳土样和空地土样，用不同的颜色代

表不同科和纲。可以看出梭梭、柽柳和空地样品的物种

和丰度有明显的差异。梭梭的土壤环境 pH明显高于柽

柳土壤环境，导致其优势菌群有所不同。有研究[20]证

明放线菌具有喜热耐碱的特性，喜欢在偏碱性环境中

生长，因而在碱性较强的梭梭土壤中放线菌数量占优

势，而在接近中性的柽柳土壤中拟杆菌占优势。 

不仅不同植被的土壤样品有差异，即使是同种植

被土样不同土层其样品也有明显的差异。在门和科的

水平上对样品和样品所含菌种类进行聚类，对聚类后

的各样品中不同 OTU代表的门和科所含序列的丰度

作出 heatmap(图 5)。用颜色变化来反映菌群的丰度信 
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图 3  物种系统进化树——OTU 在属分类学水平上的系统进化树(图中每个叶节点对应一个 OTU) 
Fig. 3  Phylogenetic tree of bacterial 16S rRNA gene clone library from soil under sand-binding vegetation 
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图 4  样品科和纲水平上的物种丰度 
Fig. 4  Abundances of sample Family and Class levels 

 

(右上角图例为物种相对丰度值颜色梯度，由蓝色到红色表示相对丰度由低到高) 

图 5  样品门和科水平物种 Heatmap 图 
Fig. 5  Heatmap of sample Family and Class levels 

 

息，可以直观地将菌群丰度值用定义的颜色深浅表示

出来，颜色越深表示相对丰度越高，颜色越浅丰度越

低。从图 5可以看出在天然荒漠不同灌丛沙土和不同

土壤层的土样土壤微生物的组成整体变化具有很大

的相似性，都可以分为 5大枝，有一定的共性。在不

同土样的群落结构中，变形菌门(Proteobacteria)、拟

杆菌门(Bacteroidetes)、厚壁菌门(Firmicutes)、放线

菌门(Actinobacteria)的序列总和占全部序列的大部

分，这些微生物在其他相关研究的土壤中也曾被报道

为优势菌群[21–22]。这表明尽管取样地点与研究目的

不同，但是处于相同生境中微生物类群具有相似性。 

但由于环境因子的差异，沙土覆盖植被和土壤深

浅的变化的过程中，各种微生物受到了不同程度的影

响。每种细菌的丰度有明显的差异。图 5中如：放线

菌门 (Actinobacteria)的相对含量从 6.72% (BL) 上升

至 57%；未分类门的含量也变化明显不同，其中，

M05 样品中的未分类门含量最多。到了种水平物种

分析，通过对 5 种样品的 OTU 进行了统计制得 Van 

图(图 6)，可以看出 5 个样品即具有相同的物种又具 

 

图 6  样品 OTU Van 图 
Fig. 6  Sample OTU Van map  



1128 土      壤 第 48卷 

 

有自己特有的物种， 5个样品有 215种相同的物种，

每个样品又具有自己特有的物种，其中，M01、M05、

M03具有 60种以上自己独有的物种。 

自然界中可以影响土壤微生物群落多样性的因

素很多，如植被类型、土壤结构、化学组成、气候变

化等[23–25]。郝金娥[26]以退化草地土壤微生物为研究

对象，得出微生物生物量碳与细菌和微生物总数量相

关性极显著。本研究表明土微生物生物量碳土壤表层

(0 ~ 20 cm)高于下层(20 ~ 40 cm)，这与前人[27]研究结

果一致，即微生物生物量碳最大值都出现在 0 ~ 10 cm

土层，土壤微生物具有一定的垂直分布规律，因为   

0 ~ 10 cm 土层植被根系发达、土壤透气性较高，这

一土层为微生物提供了生长空间与绝大部分的营养

物质，相比较深的土层，这一土层微生物大量繁殖，

活性最高。然而随着土壤层次的加深，植物根系分布

减少、土壤透气性降低，这都不利于微生物通过吸收

植物营养或固定大气中的 CO2 来维持其生命活动所

需。而从本研究结果可以看出土壤表层微生物总量较

高，但微生物种类不一定最大，这个结论有待进一步

研究。有结果表明沙漠土壤植被水分情况的变化可导

致土壤和沉积物中含氧量的变化，进而影响微生物的

群落组成[28]。也有研究表明水分含量对于决定湿地

微生物群落结构十分重要[29]，我们的研究结果与此

一致。本研究测得表层土壤水分低于深层土壤，获得

的 OTU数量也是表层土壤低于深层土壤，说明在土

壤表层微生物的种类略多于深层(20 ~ 40 cm)土壤。

在对湿地土壤细菌多样性的研究中[30]，得出土壤含

水量的增加减少了酸杆菌的分布，而增加了变形菌的

分布，我们的研究结果中也可以看出相似的趋势。 

本研究测得序列经过与已发表的序列比对发现

除了与已经有明确分类地位且可以培养的细菌具有

很近的同源关系，还与一些未培养细菌和没有分类地

位的菌同源关系很近。分析得到丰富的细菌多样性与

通过传统培养细菌法在沙漠土壤中分离得到种类数

量较多的微生物具有相似性[31–32]，得到的菌类数量

涵盖了 Ajar 在印度的北喜马拉雅山脉西部寒冷的沙

漠土壤里收集获得的全部代表种类(4个门 31个属 82

个种的 232 个分离菌)[33]。通过分类分析获得的种类

大部分属好气性细菌，群落结构具有普遍性，即与目

前已经获得的土壤微生物群落结构相似，但又有其独

特的菌类，比如栖热菌门(Thermi)。在黄河三角洲土

壤微生物群落结构对盐生植被演替的响应研究时，邢

平平[34]将异常球菌–栖热菌门(Thermi)的出现作为土

壤环境恶化的标志类群，说明此门细菌是适应土壤缺

水和营养而产生的菌类，它普遍存在于沙漠土壤和贫

瘠的土壤中。 

值得注意的是，由于胁迫带来的选择压力可以促

进初始群落迅速进化。本研究中样本间的差异除了已

知的菌属外，还有很多不明确的菌属未知种类，说明

本土样品微生物群落有很多潜在的新的未知微生物

种类，其功能特性还有待于进一步开发。由于研究的

局限，很多迅速进化的菌群还未得到认知，所以极端

环境带来的迅速进化可能是微生物群落的结构和功

能对特定胁迫尤其是长期胁迫产生抵抗力和恢复力

的重要机制[35]。这也可能是沙漠植被维持沙漠生态

系统稳定性的重要机制之一。 

4  结论与展望 

通过本研究得到以下结论：①荒漠植被土壤微生

物数量较一般土壤少，生物活性极弱，DNA 提取难

度大；②沙漠植被土壤细菌多样性丰富，所有测得细

菌分属到 23个门和 316个属，还存在一定数量的潜

在微生物新种；③土壤理化因子等因素导致样品分析

结果有较明显的差异，如土壤含水量与酸杆菌和变形

菌的分布相关；相对于空地，梭梭和柽柳群落土壤独

有的迷踪菌门(Elusimicrobia)与固氮菌密切相关；梭

梭的土壤环境 pH明显高于柽柳土壤环境决定了它们

不同的优势种；土壤微生物生物量碳的大小不能反映

微生物生物量的种类多少，但可以反映微生物数量的

多少等。 

本研究通过高通量测序针对固沙植物群落土壤

微生物群落进行了研究，其成果为植被恢复和荒漠化

控制提供了宝贵的参考资料，但仍有一些问题需要进

一步探讨，如对于固沙植物群落深层土壤微生物的研

究和微生物功能数量与土壤养分和植被的关系，如何

使用更多手段和方法用来研究土壤微生物群落对环

境胁迫的抵抗力和恢复力等，需要再进一步研究。而

且，特定的长期胁迫的环境带来的微生物迅速进化下

样品含有大量未知菌群，这可能为认识沙漠土壤生态

系统稳定性另辟蹊径。 
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and Tamarix ramosissima Soil Bacteria 

YANG Ruihong1,2,3, ZHAO Chengyi2*, WANG Xinjun3, MA Yali1 
(1 Xinjiang Education Institute, Urumqi  840043, China; 2 Xingjiang Institute of Ecology and Geography, Chinese  

Academy of Sciences, Urumqi  830011, China; 3 Xijiang Agriculture University, Urumqi  830052, China) 

 

Abstract: Microbiological mixed DNA (genomic DNA) was directly extracted from soil in the Gurbantunggut desert. 

Using Illuminamiseq sequencing platform, diversity of community structure was analyzed from the bacterial 16S rDNA. The 

research showed that: 1) Because of the low quantity of microbe in desert vegetation soil and the low activity, there were many 

difficulties in the DNA extraction; 2) In total, measured sequences belonged to 23 phyla and 316 genera, among them, some 

sequences were uncultured groups that had an uncertain affiliation, which had been submitted to the GenBank PEMBL PDDBJ 

databases under accession numbers KT984242–KT984249. 3)There were some discrepancies between groups. The difference was 

affected by factors such as soil physical and chemical factors. The water content influenced the amount of Proteobacteria and 

Acidobacteria. The unique Elusimicrobia was the soil of plant Haloxylon ammnodendron and Tamarix ramosissima, which was 

closely related to the nitrogen fixing bacteria. The soil microbial biomass carbon could reflect the quantity of microorganism but 

not the types of microorganism. 

Key words: Haloxylon ammnodendron; Tamarix ramosissima; DNA extraction; Microbiology diversity; Phylogenetic 

analysis 

 


