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摘要:植物种间的相互关系通过相关微生物直接或间接的影响来实现。豆科与非豆科植物的互作是研究植物种间关系的理想

模型，但是对其互作关系中氮素固定和微生态过程尚不明确。以塔南荒漠优势植物疏叶骆驼刺( Alhagi sparsifolia Shap．) ( 豆

科) 和花花柴( Karelinia caspia( Pall．) Less) ( 菊科) 为研究对象，研究了在不同生境( 自然和小区) 下两者互作对氮素固定和根际

微生物的影响。结果表明，在自然和小区两种生存环境下疏叶骆驼刺与花花柴都有氮素转移特征，并且这种转移特征在自然生

境下更为明显。在自然生境中从疏叶骆驼刺转移到花花柴的氮素占花花柴总氮的 50%左右，而在小区生境中只占 30%左右。

互作改变了花花柴各组织的化学计量比，在互作条件下花花柴叶片氮素含量比重增加。此外，疏叶骆驼刺与花花柴的互作降低

了前者的根际细菌群落的 Shannon index，并且改变了其根际土壤细菌的基因功能。互作对花花柴根际微生物群落没有显著影

响，但在互作条件下疏叶骆驼刺根际土壤细菌中参与氮素转运的相关基因丰度显著高于单独种植，其中对细根根际土壤细菌的

多样性及其基因丰度影响最大。且互作降低了疏叶骆驼刺细根的氮含量。因此，疏叶骆驼刺细根可能是疏叶骆驼刺和花花柴

互作的关键部位。本研究为荒漠植被保护与恢复提供了科学依据。
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Abstract: The interaction between plant species is realized through the direct or indirect influence of related
microorganisms． The interaction between leguminosae and non－leguminosae is an ideal model for studying the relationship
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between plant species，but nitrogen fixation and microecological processes in the interaction between them are not well
understood． In this study，the effects of plant interactions on nitrogen fixation and rhizosphere microorganisms in different
habitats—field and plot—were studied，taking Alhagi sparsifolia Shap． ( Legume ) and Karelinia caspia ( pall．) Less
( Asteraceae) as the research objects． The study shows that those two species have nitrogen transfer characteristics in the
field or in the plot，and the nitrogen transfer characteristics are more obvious in the field． In field habitat，the nitrogen
transferred from Alhagi sparsifolia to Karelinia caspia accounted for approximate 50% of the total nitrogen in Karelinia
caspia，while in the plot experiment it only accounted for approximate 30%． The interaction changes the stoichiometric ratio
of different tissues of Karelinia caspia，and the proportion of nitrogen content in leaves increased under the interaction
condition． In addition， the interaction between Alhagi sparsifolia and Karelinia caspia decreases Shannon index of
rhizosphere bacterial community of Alhagi sparsifolia，and the interaction changes the gene function of the soil bacteria in
the rhizosphere of Alhagi sparsifolia． The interaction has no significant effect on rhizosphere microbial community of
Karelinia caspia． But gene abundance involved in nitrogen transportation in the rhizosphere is significantly higher than that
in the single planting，among which the interaction has the greatest effect on the diversity of bacteria and gene function in
the fine root rhizosphere of Alhagi sparsifolia． Moreover，the nitrogen content of fine roots of Alhagi sparsifolia is decreased
by the interaction． Therefore，the Alhagi sparsifolia fine root could be the crucial part during the interaction between Alhagi
sparsifolia and Karelinia caspia． This study provides a scientific basis for the protection and restoration of desert vegetation．

Key Words: plant interaction; rhizosphere soil microorganism; nitrogen transfer; fine root; gene function; Alhagi
sparsifolia

植物的种间互作以及植物与土壤间的养分循环直接或间接地影响着土壤微生物的群落结构［1］，合理的

种间搭配也可提高互作植物的生物量和对各种资源的利用效率［2-3］。这种植物之间的相互作用与土壤的性
质、土壤微生物和植物的生理可塑性密切相关［4-7］。植物之间以及植物与土壤微生物群落之间的资源交换是
生态系统功能、演替和干扰恢复的基础，是生态系统应对全球变化至关重要的驱动力。
土壤微生物群落演替在调节生态系统发展的各种变化中发挥着重要作用［8-10］。以往关于植物微生物与

生态系统演替相互作用的研究多集中于土壤微生物群落如何受到早期演替物种的制约，以及同一或不同演替

阶段的同种或异种植物对土壤微生物后续定殖过程的影响［11-13］。相关研究已经确定了植物微生物的正反馈
和负反馈对驱动植物群落组成中的重要性［14-16］，并发现植物间的相互作用主要表现在土壤细菌群落结构和

氮素循环上［17］。然而，这类研究还需要明确植物之间的相互作用在不同区域、植被之间的差异，以及与氮素
转移相关的节点是如何变化的。
植物的根系对于植物间、植物-土壤、植物-微生物的相互关系至关重要［18］。植物根系具有不同的功能模

块［19］，其中细根( 1—2级根) 的吸收功能较强，粗根( 3—5级根) 承担着营养运输的功能［20］。植物细根对环境
变换敏感，温度、水分和氮素等都会影响细根的特征［21-22］。因此，在研究植物之间、植物与土壤微生物之间的
相互关系时，有必要考虑根系不同功能模块在其中所发挥的作用。
豆科和非豆科之间的相互作用是研究植物相互作用的理想模式［23］。氮素在株间的转移是豆科和非豆科

植物互作的显著特征，氮素的转移量是衡量两者之间互作强度的有效指标。豆科植物将大气中的14N 以生物
固氮的方式固定到生物体内。植物体内的15N / 14N比值越低，表明该植物的固氮能力越强。这些氮素最终以
植物凋落物或分泌物的形式在土壤中流动，通过微生物的作用，优先分解轻氮( 14N) ，而将重氮( 15N) 留在土
壤中［24］。而非豆科植物只能通过根系对土壤氮素的吸收来满足其生长发育需要，从而导致其体内的15N / 14N
比值偏高。因此，可以利用15N / 14N比值来评判植物固氮能力的强弱［25-26］。δ15N以非固氮植物的15N / 14N比值
为标准，来计算豆科植物的固氮能力，δ15N值越小固氮能力越强，计算公式如下: δ( ‰) = ( Ｒsq /Ｒst－1) ×1000，
其中 Ｒsq为样品的15N / 14N比值，Ｒst为标准植物的15N / 14N比值。
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豆科植物疏叶骆驼刺( Alhagi sparsifolia Shap．) 和非豆科植物花花柴( Karelinia caspia ( Pall．) Less) 是塔克
拉玛干沙漠荒漠地区的主要建群种，在生态稳定和防治绿洲沙漠化中起到屏障作用，两者常相伴而生，广泛分

布于沙漠－绿洲过渡带上。因此，揭示疏叶骆驼刺和花花柴互作机理对塔克拉玛干沙漠植被保护与恢复具有
重要意义。为此，本研究在自然和小区( 控制土壤水分) 两种试验条件下，拟研究: ( 1) 疏叶骆驼刺对氮素的固
定和利用特性; ( 2) 花花柴各器官的氮素利用特性; ( 3) 疏叶骆驼刺和花花柴互作对不同根际土壤微生物的
影响。

1 研究区域和方法

1．1 研究区域概况
研究区位于塔克拉玛干沙漠南缘的策勒绿洲外围 ( 地理位置: 80° 03' 24″—82° 10' 34″E，35° 17' 55″—

39°30'00″N) ，平均海拔 1360 m，年均降雨量 34 mm，主要是夏季降雨，年平均气温 11．9℃，极端最高气温
41．9℃，植被覆盖度低，以荒漠灌丛为主。实验小区已被利用 20 多年，间断种植过疏叶骆驼刺，红柳，盐生草
等植物。在本实验开始前 2年( 2015—2016年) 小区种植疏叶骆驼刺，2016年底清除。
1．2 实验设计
本实验依托策勒国家沙漠研究站，于 2017年 7月至 2018年 9月，设置 9个 4 m×4 m的试验小区，每个小

区之间有 1．5 m的间隔带，依次为疏叶骆驼刺单作、疏叶骆驼刺与花花柴互作、花花柴单作各 3 个小区。为了
避免 1年疏叶骆驼刺幼苗的生物量小和根系不发达对实验结果的影响，我们在疏叶骆驼刺种植 1年后种植花
花柴。2017年 4月底播种( 种子采集于距离实验区 1 km的荒漠区) 于育苗杯中，待长势稳定后，移栽到其中 6

个小区，行间距 1 m×1 m。花花柴采用块根育苗，于 2018 年 3 月 20 日，挖掘荒漠区自然生长的花花柴的块
根，切成 5 cm的小块，分别栽培 6个小区( 其中一部分单独种植，另一部分与疏叶骆驼刺种在一起) 。4月到 9

月间，统一管理，充分灌溉，及时清除杂草。
1．3 样品采集与指标测定
1．3．1 植物

2018年 9月，采集自然和小区内疏叶骆驼刺和花花柴的健康成熟叶片，低温烘干 ( 60℃ ) ，粉碎后使用
Mat253 同位素比率质谱仪( 德国 Finnigan公司) 测定并计算出 δ15N 。在小区实验，移除花花柴的地上部分，

将茎和叶分开收集，再分层挖掘采集疏叶骆驼刺和花花柴的根系，直到 60 cm土深( 自然疏叶骆驼刺和花花柴
的根系在 3 m以下，无法采集到) 。从上到下对根进行编号，未分级的主根记为 1 号，每分一级，编号加 1，最
后将编号一样的混合到一起。所有植物样放入 75℃的烘箱 24 h，经球磨仪粉碎后，使用元素分析仪测定 C、N
含量。
1．3．2 微生物
在采集根系之前( 新鲜挖出来的 10—30 cm处的根系) ，采用抖土法收集疏叶骆驼刺和花花柴根际土，立

即放入放有冰袋的保温箱中，带回实验室无菌条件下过 2 mm筛，零下 20℃保存，用于 16S rＲNA扩增子测序。
DNA提取步骤参照 OMEGA 试剂盒 E．Z．N．ATM Mag-Bind Soil DNA Kit 的试剂盒使用说明书 ( 网址链接:
http: / / omegabiotek．com /store /product / soil-dna-kit / ) 。使用 Miseq 2×300bp测序平台测序( 上海生物工程有限
公司) ，细菌扩增区域为 V3—V4，正向引物为 341F，序列为 CCTACGGGNGGCWGCAG; 反向引物为 805Ｒ，序
列 为 GACTACHVGGGTATCTAATCC; 真 菌 扩 增 区 域 为 NS1—fung，正 向 引 物 NS1，序 列 为
GTAGTCATATGCTTGTCTC; 反向引物为 Fung，序列为 ATTCCCCGTTACCCGTTG。将配对序列用 FLASH
( V1．2．3) 进行合并，然后用 QIIME ［27］进行质量检测。去除嵌合 sequences ［28］后，其余序列使用 UPAＲSE 以
97%的相似性分配给 OTUs ［29］。ＲDP 分类器以 80%的置信度为每个 OTU 的一个代表性序列标注分类信
息［30］。并对细菌的功能在基于 GenBank的功能基因数据库( http: / / fungene．cme．msu．edu / ) 下，采用 PICＲUSt

功能分析，预测细菌功能。
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1．3．3 土壤
2018年 9月采集自然和小区内的 10—30 cm 处土壤样品，混匀后分成 3 份，一份测定土壤含水量; 风干

后，一份过 1 mm的筛后，测定土壤速效磷和全氮含量，剩余部分过 2 mm 的筛，用于测定土壤 pH。采集小区
内花花柴和疏叶骆驼刺根系附近 2—5 cm的土壤。测定土壤的 C、N、P 的含量，以及 pH和含水量( 处理方法
同上) 。
1．4 数据处理分析

使用 SAS 9．4软件对不同条件下的土壤性质，植物 C、N 及 δ15 N 进行统计分析。采用 OriginPro 8 软件
绘图。

2 结果与分析

2．1 氮素固定与利用

表 1为不同条件下两种植物的 δ15N值比较。从表中可以看出，单独生长的疏叶骆驼刺叶片的 δ15N 值均
显著高于其与花花柴互作的情况。自然生境下与花花柴互作的骆驼刺叶片 δ15N 值相比单独的降低了 37%，
而在小区中只降低了 10%。说明疏叶骆驼刺的固氮能力在互作条件下更强，且在自然生境中促进了疏叶骆
驼刺的固氮能力。自然生境与小区生境相比骆驼刺叶片 δ15 N 平均降低 30%，互作和单独种植分别增加了
42%和 18%( 图 1) 。

表 1 不同条件下两种植物的 δ15N值比较

Table 1 δ15N values of the two plants under different conditions

植物种类
Species

实验条件
Condition

模式
Pattern δ15N ‰ 植物种类

Species
实验条件
Condition

模式
Pattern δ15N ‰

疏叶骆驼刺 自然 互作 1．130±0．228c 花花柴 自然 互作 7．703±0．237B

A． sparsifolia 单独 1．763±0．084b K． caspia 单独 14．957±2．625A

小区 互作 1．936±0．053b 小区 互作 2．597±0．008D

单独 2．143±0．067a 单独 3．885±0．175C

不同字母表示具有显著差异( P＜0．05)

花花柴与疏叶骆驼刺互作是其获取氮素的另一重要途径，自然条件下花花柴通过与疏叶骆驼刺互作获取

氮素更多。无论是在自然或是小区生境下，单独存在的花花柴叶片 δ15 N 值均显著高于互作的花花柴叶片
δ15N值。在自然生境下花花柴叶片的δ15N值显著高于小区生境中的花花柴叶片的δ15N值。自然生境下互作
花花柴叶片的δ15N值相比单独的降低了 49%，而在小区中互作花花柴叶片的δ15N值只降低了 33%。自然生境
与小区生境相比δ15N平均降低了 71%，互作和单独种植分别降低了 66%和 74%( 图 1) 。以上结果说明花花柴
和骆驼刺互作受环境因素和生物因素的共同调节，且环境因素对氮素转移的影响大于生物因素。
2．2 互作对营养元素分配的影响

疏叶骆驼刺和花花柴叶片δ15N值的分析结果表明，疏叶骆驼刺将固定下来的部分氮素转移给了花花柴，
但是这部分氮素被花花柴吸收后对花花柴的影响还不清楚。
因此对比分析两种种植模式下花花柴不同器官的 C、N营养元素( 图 2) 。结果表明花花柴与疏叶骆驼刺

互作显著改变了花花柴各个组织的氮素含量。花花柴各部分氮含量依次是根的氮含量＜茎的氮含量＜叶的氮
含量。互作种植的花花柴叶片氮含量显著高于单独种植的;互作种植的花花柴茎的氮含量显著低于单独种植
的，两种种植模式下的花花柴根系氮含量没有显著差异。互作花花柴叶片的碳含量显著高于单独的花花柴，
但是根系碳含量显著低于单独花花柴根系碳含量。花花柴根:茎:叶的氮含量比值，由单种的 1∶2．4∶6．6 变为
互作的 1: 2: 7，互作花花柴的碳含量也向叶片有转移趋势。研究结果表明，从疏叶骆驼刺转移到花花柴的氮
素影响了花花柴的元素分配，向叶片中运输的氮素增多。
互作降低了疏叶骆驼刺根系的氮含量，促进了碳元素向细根的运输 ( 图 3) 。疏叶骆驼刺细根( 1—2 级
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图 1 两种植物叶片的 δ15N值变化

Fig．1 Variation of 15N value in the leaves of the two plants

A:花花柴 K． caspia; AP: 骆驼刺，A． sparsifolia; D: 单作 Individual;

H:互作 Interactions; F:自然条件 File; P:小区 Plot

根) 的氮含量最高，显著高于 3—5级根的氮含量。互作
对疏叶骆驼刺不同级根氮含量都有影响，对 4—5 级根
的氮含量影响最大，互作能够降低疏叶骆驼刺细根

20%的氮含量，4—5 级根 30%以上的氮含量。疏叶骆
驼刺单独种植的 4—5 级根的碳含量显著高于其他根
系，互作增加了细根的碳含量，降低了 4—5级根的碳含
量。疏叶骆驼刺细根的 C /N 比值低于 30，显著低于
3—5级根的 C /N比值。
2．3 互作对根际细菌群落结构与功能特征的影响
疏叶骆驼刺根际细菌群落主要由变形菌门

( Proteobacteria) 61．44%、厚壁菌门 ( Firmicutes) 9．86%、
放 线 菌 ( Actinobacteria ) 13．64%、 拟 杆 菌 门
( Bacteroidetes) 4．01%、酸杆菌门 ( Acidobacteria) 3．04%
和芽单胞菌门( Gemmatimonadetes) 1．5%组成。其中变
形菌门以 α，γ 变形菌为主; 花花柴根际细菌群落主要
由变 形 菌 门 ( Proteobac teria ) 71．88%、厚 壁 菌 门
( Firmicutes) 8．59%、放线菌 ( Actinobacteria) 10．95%、拟
杆菌门( Bacteroidetes) 2．52%、酸杆菌门( Acidobacteria)
1．44%和芽单胞菌门( Gemmatimonadetes) 0．62%组成。

图 2 不同种植模式下花花柴各组织的碳氮元素含量变化

Fig．2 Changes of carbon and nitrogen content in various tissues of K． caspia under different planting patterns

L:叶片 Leaf; S:茎 Stem; Ｒ:根 Ｒoot; N:氮含量 Total nitrogen; C:碳含量 Carbon content; C /N:碳氮比值 Carbon and nitrogen ratio;不同字母表示

具有显著差异( P＜0．05)

2．3．1 互作对疏叶骆驼刺和花花柴根际细菌多样性的影响
互作改变了疏叶骆驼刺根际细菌 α多样性，但是对花花柴根际细菌 α 多样性无显著影响。Simpson 指数

是指示微生物群落的 α多样性的，Simpson 指数值越大，说明群落多样性越低。疏叶骆驼刺与花花柴互作显
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图 3 不同种植模式下疏叶骆驼刺根系的碳氮元素含量变化

Fig．3 Changes of carbon and nitrogen content in roots of A． sparsifolia under different planting patterns

Ｒ-1:一、二级根，First and second order roots; Ｒ-3:三级根，Third order roots; Ｒ-5:四、五级根，Fourth and fifth order roots

著增加了 Simpson指数( 表 2) 。花花柴根际细菌多样性在单种和互作条件下没有显著差异，这可能与花花柴
根系较为光滑，土壤不易附着且根毛极少等特性有关。

表 2 不同处理下疏叶骆驼刺和花花柴根际细菌 α多样性指数

Table 2 Bacterial alpha-diversity index under different treatments of A． sparsifolia and K． acaspia

多样性指数
Diversity-index

单种骆驼刺
D．AP

互作骆驼刺
H．AP

P〗单种花花柴
D．A

互作花花柴
H．A

P

香侬指数 Shannon index 6．13±0．05 5．75±0．02 0．002 4．41±0．87 4．60±1．35 0．842

ACE指数 ACE index 9868．00±32 9973．50±187 0．377 8024．00±2034 8052．00±753 0．983

Chaol指数 Chaol index 7212．00±152 7081．00±155 0．419 5647．00±1511 6082．00±855 0．686

覆盖度 Coverage 0．95±0．00 0．95±0．00 0．494 0．96±0．01 0．96±0．01 0．835

辛普森指数 Simpson 0．01±0．00 0．02±0．00 0．033 0．14±0．09 0．16±0．08 0．892

D．AP:单种骆驼刺 Individual planting A． sparsifolia; H．AP:互作骆驼刺 Interactions planting A． sparsifolia; D．A:单种花花柴 Individual planting K．

acaspia; H．A:互作花花 Interactions planting K． acaspia;

互作改变了疏叶骆驼刺细根( 1—2级) 根际细菌的 α多样性，对 4—5级根没有显著影响。疏叶骆驼刺细
根，3级根和 4—5级根的根际土壤细菌群落多样性指数 Shannon index 逐渐减少，3 级根的物种丰富度指数
ACE index最高。疏叶骆驼刺与花花柴互作，整体上降低了疏叶骆驼刺不同根级的根际土壤微生物 α 多样
性，但是没有改变多样性变化的规律。互作显著降低了细根根际细菌的 Shannon index，增加了细根根际细菌
的 Simpson指数。综上所述，骆驼刺与花花柴互作改变了细根根际土壤细菌群落的 α 多样性指数，对粗根没
有显著影响( 图 4) 。
疏叶骆驼刺根际细菌群落与环境因子的 CCA分析结果表明( 图 5) ，互作改变了疏叶骆驼刺不同根际细

菌群落组成。单独种植的疏叶骆驼刺细菌群落与土壤氮含量和 C /N 比值关系密切;而植物的 C、N 以及 C /N
比值与互作条件下的疏叶骆驼刺根际细菌群落关系密切。不同种植模式下疏叶骆驼刺细根，3 级根和 4—5
级根的根际微生物的主导环境因子不同。互作条件下，1—3级根的根际微生物主要与根系的 C /N 比值关联
较大，而在单独种植模式下，受土壤的有机碳含量和 C /N比值的影响较大;粗根与土壤含水率，以及土壤和根
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图 4 疏叶骆驼刺根际土壤细菌的 α多样性

Fig．4 Diversity of bacteria in rhizosphere soil of A． sparsifolia

* 表示具有显著差异( P＜0．05) ;＊＊表示具有极显著差异( P＜0．01)

图 5 不同种植模式下疏叶骆驼刺根际细菌群落的 CCA分析

Fig．5 CCA analysis of rhizosphere bacterial community of A． sparsifolia under different planting patterns

S-C:土壤有机碳 Soil organic carbon; S-N:土壤全氮 Soil total nitrogen; S-C /N: 土壤碳氮比 Soil carbon and nitrogen ratio; S-W: 土壤含水率 Soil

moisture content; S-pH:土壤 pH Soil pH; Ｒ-C:根系碳含量 Ｒoot carbon content; Ｒ-N:根系氮含量 Ｒoot nitrogen content; Ｒ-C /N:根系碳氮比 Ｒoot

carbon and nitrogen ratio
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系的氮含量相关性在单种种植时更大。
2．3．2 互作对疏叶骆驼刺根际细菌群落基因功能的影响
采用 COG基因功能注释法预测疏叶骆驼刺根际细菌的基因功能特性，结果表明互作显著改变了疏叶骆

驼刺根际细菌的基因功能。互作与单种的基因功能的差异主要体现在与运输氮素物质相关的基因上，如氨基
酸和碳水化合物转运与代谢的相关基因在互作条件下显著高于单独种植的疏叶骆驼刺;而单独种植的疏叶骆

驼刺的核苷酸转运与代谢相关基因显著高于互作的( 图 6) 。我们知道以游离氨基酸的形式转移氮素是植物
体内转移氮素的重要途径，在转移氮素的同时，转运碳水化合物为氮素提供碳骨架。因此，可以看出与花花柴
互作的疏叶骆驼刺根际微生物群落的结构和功能都发生了变化，向着更有利于运转氮素的微生物群落在

演替。

图 6 不同种植模式下疏叶骆驼刺根际细菌群落的功能预测

Fig．6 Functional prediction of rhizosphere bacterial community in A． sparsifolia under different planting patterns

疏叶骆驼刺不同根系的根际土壤细菌的基因功能不同( 图 7) 。疏叶骆驼刺细根的氨基酸和碳水化合物
转运与代谢的相关基因丰度显著高于 4—5级根，核苷酸转运与代谢相关基因显著低于 4—5级根。分析单独
和互作条件下细根根际土壤细菌的基因功能，结果表明，互作条件下细根的氨基酸和碳水化合物转运与代谢

的相关基因显著高于 4—5级根。

3 讨论

3．1 互作对豆科植物氮素固定和利用的影响

氮素的利用与分配直接影响着植物的生长［31］。大多数植物的生长都受到土壤氮素有效性的限制［32］，在
氮限制系统中，豆类植物通过减少对氮的竞争［33］或氮素转移来促进其他植物物种的生长。豆科植物可以利
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图 7 疏叶骆驼刺不同根际土壤细菌基因功能

Fig．7 Gene functions of soil bacteria in different rhizosphere of A． sparsifolia

用生物固氮为植物提供氮素，非豆科植物通过与豆科植物互作也可获得氮素［34］，从豆科植物转移到邻近植物

的氮量可能占非豆科植物总氮的 8%—39% ［32］。本研究结果表明疏叶骆驼刺与花花柴在自然和小区两种生
存环境下都有氮素转移特征，自然生境下疏叶骆驼刺和花花柴的互作关系更为紧密。疏叶骆驼刺和花花柴的
δ15N值在不同生境下变化幅度更大。这是因为小区土壤含水率，速效磷和土壤氮含量要高于自然荒漠土壤，
pH低于自然条件，小区的土壤环境更有利用植物生长( 表 3) ，非生物因子决定了植物互作关系的强弱［35-37］，

氮素及水分胁迫可能决定了疏叶骆驼刺和花花柴的互作。在互作条件下，花花柴各组织的氮含量更多的向叶
片转移。观察花花柴的物候发现，与疏叶骆驼刺互作的花花柴的生长季要比单种的长，互作的花花柴更高的
叶片氮含量可能与之相关［38-40］。

表 3 土壤主要性质的差异

Table 3 Differences of main properties of soil

类型
Type

全氮
Total nitrogen / ( g /kg)

速效磷
Available P / ( mg /kg)

土壤 pH
Soil pH

土壤含水率 /%
Soil moisture content

自然 Field 0．05±0．01b 2．28±0．56b 8．80±0．12a 0．26±0．03b

小区 Plot 0．30±0．00a 6．38±0．19a 7．15±0．11b 6．05±0．12a

3．2 土壤微生物与植物互作

植物的相互作用通过相关微生物直接或间接的影响来实现［41］。研究表明豆科植物与禾本科植物互作能
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提高生物量、增加土壤微生物多样性和功能多样性［42-44］，而紫云英( 豆科) 与油菜互作，降低了油菜根际土壤
细菌多样性［45］。本研究发现疏叶骆驼刺与花花柴互作降低了疏叶骆驼刺根际细菌群落的 Shannon index，但
对骆驼刺根际真菌群落以及花花柴根际微生物群落没有显著影响( 表 2 和表 4) 。可能原因是互作改变了疏
叶骆驼刺氮素的获取方式，使疏叶骆驼刺从大气固氮，减少从土壤中吸收氮素的比例，形成了氮素“节约”型
的氮素获取方式［46］，改变了疏叶骆驼刺根际的微环境。由于花花柴根系与疏叶骆驼刺根系相距较远，且小区
土壤水分状况良好，对花花柴根际微环境影响不大。植物互作关系，主要反映在细菌群落和氮素水平上［17］。
豆科植物通过根系分泌物( 氨基酸) 将氮素转移到土壤之后，被非豆科植物吸收利用［35］。本研究发现互作改
变了疏叶骆驼刺根际细菌中与氮素运转相关的基因，包括氨基酸和碳水化合物的转运与代谢基因。这可能说
明在疏叶骆驼刺和花花柴相互作用下，土壤微生物作为一个智能媒介将氮素从疏叶骆驼刺转移到了花花柴

中，并进一步被运输到叶片中。

表 4 骆驼刺和花花柴根际土壤真菌群落的 α多样性

Table 4 Diversity of fungal communities in the rhizosphere between A． sparsifolia and K． caspia

多样性指数
Diversity-index

单种骆驼刺
D．AP

互作骆驼刺
H．AP

P 单种花花柴
D．A

互作花花柴
H．A

P

香侬指数 Shannon index 2．23±1．19 2．89±0．53 0．23 2．93±0．31 2．80±0．40 0．68

ACE指数 ACE index 506．00±56 473．50±126 0．49 507．00±29 602．00±77 0．12

Chaol指数 Chaol index 479．00±75 488．00±65 0．89 497．00±33 569．00±62 0．15

覆盖度 Coverage 0．99±0．00 0．99±0．00 0．51 0．99±0．00 0．99±0．00 0．39

辛普森指数 Simpson 0．38±0．32 0．16±0．11 0．15 0．13±0．05 0．14±0．05 0．87

3．3 植物互作对细根的影响

植物根系有两种不同的功能模块，包括 1—3级具有吸收功能的细根和三级以上的运输根［47-48］，细根一般
具有较高的氮素含量，较短的寿命，在资源利用方面具有可塑性［19，49］。疏叶骆驼刺细根的氮含量显著高于 3
级根和 4—5级根，与花花柴互作显著降低了疏叶骆驼刺细根的氮含量，细根氮含量的减少幅度小于粗根的，
保证了细根生命活动对氮素的需求。互作降低了疏叶骆驼刺根际土壤细菌的多样性，使骆驼刺细根根际微生
物向着专一性的功能群落演替。基因功能预测发现，互作改变了疏叶骆驼刺细根根际土壤细菌的基因功能，
细根中参与转运氮素的相关基因在互作条件下显著高于单独种植。因此，细根可能是疏叶骆驼刺和花花柴互
作的关键部位。

4 结论

疏叶骆驼刺与花花柴在自然和小区两种生存环境下都有氮素转移特征，自然生境下疏叶骆驼刺和花花柴

的互作关系更为明显。环境因素对骆驼刺固氮，骆驼刺和花花柴互作的影响更大。在自然生境中，从疏叶骆
驼刺转移到花花柴的氮素占花花柴总氮 50%左右。小区互作种植的疏叶骆驼刺固氮作用降低，转移到花花
柴的氮素降低到 30%左右，花花柴各组织的氮含量更多地向叶片转移。疏叶骆驼刺与花花柴互作降低了疏
叶骆驼刺根际细菌群落的 Shannon index，改变了疏叶骆驼刺细根根际土壤细菌的基因功能，细根中参与转运
氮素的相关基因在互作条件下显著高于单独种植，但对花花柴根际微生物群落没有显著影响。互作降低了疏
叶骆驼刺细根氮含量和细根根际土壤细菌多样性及其基因功能，疏叶骆驼刺细根可能是疏叶骆驼刺和花花柴

互作的关键部位。综上所述，骆驼刺和花花柴互作增加了固氮量，有利用荒漠生态系统的稳定。
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