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摘 要：灌木、半灌木和小乔木是干旱荒漠区主要的植物类型，这些荒漠植物在维持荒漠区生物多样性和生态功

能方面起着重要的作用。利用高通量测序技术，分析了阴山北麓荒漠区 6种典型荒漠植物群落：红砂（Reaumuria

songarica）、白刺（Nitraria tangutorum）、沙冬青（Ammopiptanthus mongolicus）、蒙古短舌菊（Brachanthemum mongoli⁃

cum）、盐爪爪（Kalidium foliatum）和梭梭（Haloxylon ammodendron）的土壤细菌多样性和群落组成及其与土壤因子的

关系。结果表明：（1）6种荒漠植物群落土壤理化性质差异显著，其中盐爪爪和红砂群落土壤水分和养分条件较好；

（2）土壤细菌优势类群均为放线菌门（Actinobacteria）和变形菌门（Proteobacteria），两者占细菌总数的60%以上，优

势细菌门所占比例在6种植物群落之间差异显著；（3）盐爪爪群落土壤特异性细菌物种数显著高于其他植物群落，

盐爪爪与红砂群落的土壤细菌Shannon多样性指数显著高于其他植物群落，Shannon多样性指数对环境变化的响应

更为敏感，土壤水分和养分越高，细菌Shannon指数越高；（4）冗余分析（RDA）结果表明：不同植物群落引起的土壤

含水量、机械组成、pH和电导率的变化驱动了土壤细菌群落组成。
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荒漠是我国北方重要的生态系统类型之一，干

旱荒漠区气候条件恶劣，植物群落结构简单，以灌

木、半灌木和小乔木为主要植被类型，其群落发育

和分布对土壤微环境产生着重要的影响［1-2］。这些

荒漠植物具有防风固沙和水土保持的功能，是构建

我国北方绿色生态屏障和实施国家重大生态工程

的重要基础资源，在维持荒漠区生物多样性和生态

系统稳定性方面发挥着重要作用［3-4］。

土壤微生物在生态系统养分循环、有机质分

解、土壤理化性质改善等方面发挥着重要功能［5］，其

多样性的下降和群落结构的简化会导致生态系统

稳定性的降低［6］；土壤微生物对环境变化非常敏感，

因此用作衡量土壤质量的指标［7］。在荒漠生态系统

中，土壤微生物通过分解作用和生化作用释放凋落

物和土壤母质中的养分元素从而改善土壤［8］；同时，

由于高温、干旱等恶劣环境胁迫导致微生物死亡而

释放胞内有机物［9］，对荒漠生态系统土壤性质和植

物生长产生影响。植物通过根系分泌物及其周转

改变土壤微环境，从而影响土壤微生物群落结构和

多样性组成［7,10］。地表植物是决定土壤微生物的关

键因素［11-13］，在相同的土壤环境条件下，种植不同植

物显著改变了土壤细菌群落组成［14］；大量研究结果

表明，土壤 pH是影响土壤细菌群落组成最关键的

影响因子之一［15-18］；另外，土壤养分、土壤水分和土

壤机械组成在不同程度上影响着细菌群落组成及

其多样性［18-22］。国内有关荒漠植物对土壤微生物群

落影响的研究已在塔里木荒漠区［23］、河西走廊荒漠

区［2］、阿拉善荒漠区［24］等相继开展，但是在阴山北麓

荒漠区的相关研究鲜见报道。

阴山北麓荒漠区位于内蒙古自治区巴彦淖尔

市乌拉特后旗西北部，地处荒漠与草原过渡带，发

育着红砂（Reaumuria songarica）、白刺（Nitraria tang⁃
utorum）、沙冬青（Ammopiptanthus mongolicus）、蒙古

短舌菊（Brachanthemum mongolicum）、盐爪爪（Ka⁃
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lidium foliatum）、梭梭（Haloxylon ammodendron）等典

型荒漠植物群落，这些荒漠植物在维持阴山北麓生

态功能区生态系统的稳定性和服务功能方面发挥

着重要的作用［25］。本研究以6种典型荒漠植物群落

为研究对象，分析不同荒漠植物群落对土壤微生物

多样性和群落组成的影响有何差异，确定造成这种

差异的关键环境因子，阐明荒漠区植物-土壤-微生

物之间的关系，为认识阴山北麓荒漠生态系统结构

和功能提供科学依据。

1 材料与方法

1.1 研究区概况

研究区位于内蒙古巴彦淖尔市乌拉特后旗阴

山北麓荒漠区，该区域属于温带大陆性干旱季风气

候，春秋时间较短，夏季炎热干燥，冬季寒冷干旱；

年均降水量为 180 mm，其中 7—8月的降水量约占

全年降水量的 70%，蒸发量为降水量的 10倍左右；

最低气温-34.4 ˚C，最高气温37 ˚C，年均气温5.3 ˚C；
地带性土壤类型为棕钙土和灰棕漠土［26-28］。主要植

被类型以荒漠灌木、半灌木或小乔木为主，包括红

砂、白刺、沙冬青、短舌菊、盐爪爪和梭梭等，伴生物

种有沙生针茅（Stipa glareosa）、骆驼蓬（Peganum
harmala）、蒙古韭（Allium mongolicum）、戈壁天门冬

（Asparagus gobicus）等一年生或多年生草本植物。

1.2 研究方法

1.2.1 采样设计 分别选择以沙冬青（AM）、蒙古短

舌菊（BM）、梭梭（HA）、盐爪爪（KF）、白刺（NT）和红

砂（RS）为优势物种的典型荒漠植物群落为研究对

象，荒漠植物群落基本信息如表 1所示。采用样线

法在每种植物群落样地分别设置5条100 m长的平

行样线，样线之间相距 20 m，每条样线上相隔 10 m
设置 1个取样点，用直径为 3 cm的土钻钻取 0~20
cm的土壤，将每条样线中6个取样点的土壤混匀作

为1份样本，每类植物群落样地共计5份样本，每份

样本过2 mm筛后分为3份。1份放置于无菌自封袋

中低温保存，用以提取DNA进行 16S高通量测序，

分析其细菌群落组成；1份装入铝盒用烘干法测定

土壤含水率；1份风干后测定土壤的pH、电导率、机

械组成、全碳和全氮含量。取样过程中所用设备使

用75%酒精进行灭菌，以避免样品污染。

1.2.2 测定方法 土壤细菌群落组成采用高通量测

序的方法测定。利用土壤DNA提取试剂盒，按照说

明提取土壤总DNA，然后对土壤总DNA进行 PCR
扩增，细菌（16S）扩增引物采用 515F-907R［29］，将

PCR产物纯化后对 16S中V3-V4区域进行Miseq扩
增子测序。测序数据经过拼接、质控、去接头达到

优化效果，按照 97%相似性对非重复序列（不含单

序列）进行OTU聚类，在聚类过程中去除嵌合体，得

到OTU的代表序列与OTU丰度表，其代表序列对应

Silva数据库注释细菌不同水平的系统分类。

土壤 pH（水土比为 2.5:1）和电导率（EC）（水土

比为 5:1）分别采用 SX800的 pH探头和电导率探头

测定，机械组成采用干筛法测定，土壤含水率

（SWC）采用烘干法（105 ℃，12 h）测定，土壤全碳

（TC）和全氮（TN）利用元素分析仪测定。

1.2.3 数据分析 土壤细菌的 Alpha多样性采用

Chao1丰富度指数（式1）、Shannon多样性指数（式2）
和 PD系统发育多样性指数（式 3）衡量。研究采用

表1 不同荒漠植物群落基本信息

Tab. 1 Vegetation information of different desert plant communities

群落类型

沙冬青群落

（AM）
蒙古短舌菊群落

（BM）
梭梭群落

（HA）
盐爪爪群落

（KF）
白刺群落

（NT）
红砂群落

（RS）

经纬度

107°1.53′E,
41°45.30′N
106°22.86′E,
41°43.25′N
107°0.57′E,
41°45.06′N
107°20.04′E,
41°46.20′N
106°30.49′E,
41°33.03′N
106°58.38′E,
41°25.84′N

海拔/m
1333

1191

1308

1499

1444

1662

物种丰富度/个
6.60±0.46

8.00±0.75

3.00±0.28

3.60±0.36

8.20±0.95

5.00±0.49

植被盖度/%
20.20±0.77

20.40±1.51

21.20±3.13

45.00±2.10

57.00±8.67

20.53±3.59

优势种高度/cm
91.80±13.38

50.80±2.42

153.20±30.09

37.80±2.58

51.60±4.97

14.20±1.86

伴生种

沙生针茅（Stipa glareosa）

矮脚锦鸡儿（Caragana brachypoda）

沙蒿（Artemisia desertorum）

红砂（Reaumuria songarica）

雾冰藜（Bassia dasyphylla）

珍珠猪毛菜（Salsola passerina）
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基于物种多度的Bray-curtis指数（式 4）进行Beta多
样性计算，利用OTU丰度数据计算Bray-curtis距离

矩阵，通过热图和主坐标分析（PCoA）进行可视化［30］。

SChao1 = Sobs + n1(n1 - 1)2(n2 + 1) （1）

HShannon =－∑
i = 1

Sobs ni
N ln

ni
N （2）

PD=∑Li （3）

β =∑i = 1
Sobs

|| xij - xik
∑
i = 1

Sobs

|| xij + xik
（4）

式中：SChao1表示估计的OTU数；Sobs表示实际检测到

的OTU数；n1表示只含有1条序列的OTU数目；n2表
示只含有2条序列的OTU数目；ni表示第 i个OTU所

含的序列数；N表示检测到的序列数总和；Li表示所

有OTU构建的系统发育树中第 i条分枝的长度；xij是
物种 i在群落 j中的个体数；xik是物种 i在群落 k中的

个体数。

差异性分析采用One-way ANOVA和LSD检验，

相关性分析采用Pearson相关，显著水平为P<0.05。
可视化作图主要使用R包 ggplot2［31］，UpSet图使用R
包UpSetR［32］，PCoA和RDA的相关分析和绘制采用

R包vegan［33］。
2 结果与分析

2.1 典型荒漠植物群落土壤理化性质

6种典型荒漠植物群落土壤的理化性质差异较

大（表 2）。HA群落土壤粗砂（CS）含量显著高于其

他植物群落，KF群落土壤粗砂含量显著低于其他植

物群落，RS和KF群落的土壤黏粉粒（SC）含量显著

高于其他植物群落；KF群落的土壤含水量（SWC）显
著高于其他植物群落；6种植物群落土壤均呈碱性，

其中，HA群落土壤 pH最高，KF群落土壤 pH最低；

KF群落的土壤电导率（EC）显著高于其他植物群

落；KF和RS群落土壤全氮（TN）和全碳（TC）含量均

显著高于其他 4个植物群落。总体来说，KF和RS
群落的土壤条件较好。

2.2 土壤细菌群落组成

乌拉特荒漠草原6种典型荒漠植物群落土壤细

菌群落组成存在一定差异。从OTU水平分析可知，

6中植物群落土壤细菌共有的OTU种类数为 1617
种，不同植物群落土壤细菌OTU总数表现出：HA>
NT>BM>AM>RS>KF。KF拥有最多的特有 OTU种

类（255种），其次分别为：HA(133种)、RS(88种)、BM
(83种)、NT(51种)和AM(48种)（图1）。

从细菌门水平群落组成分析可知，6种荒漠植

物对土壤细菌群落结构影响有一定差异（图2）。放

线菌门（Actinobacteria）和变形菌门（Proteobacteria）
为细菌优势菌门，分别占细菌总数的 33.98%和

26.48%，其中，放线菌门在AM、BM、HA、KF、NT、RS
中分别占39.09%、32.49%、34.19%、25.69%、34.61%、

37.36%，变形菌门在这6种植物群落土壤中分别占比

为 25.05%、31.90%、31.38%、24.02%、28.28%、

18.27%。次优势菌门为绿弯菌门（Chloroflexi，
8.23%）、酸杆菌门（Acidobacteria，6.35%）、拟杆菌门

表2 不同荒漠植物群落土壤理化性质特征

Tab. 2 Characteristics of soil physicochemical properties in different desert plant community

沙冬青（AM）
蒙古短舌菊

（BM）
梭梭（HA）
盐爪爪（KF）
白刺（NT）
红砂（RS）
F

P

机械组成/%
粗砂

0.1~2 mm
79.51±2.86b
78.84±1.22b

89.01±1.80c
55.54±1.60a
71.62±0.87b
73.38±1.99b
37.08
<0.001

细砂

0.05~0.1 mm
19.15±2.44b
20.01±1.17bc

10.53±1.68a
39.99±1.69d
26.77±0.84c
20.86±1.35bc
37.56
<0.001

黏粉粒

<0.05 mm
1.34±0.42a
1.16±0.09a

0.46±0.12a
4.47±0.64b
1.61±0.06a
5.76±0.74b
23.53
<0.001

含水率

/%
1.58±0.09a
2.57±0.19a

3.03±0.18ab
12.09±1.60c
3.23±0.12ab
5.79±0.39b
32.07
<0.001

pH

9.04±0.06ab
8.87±0.04ab

9.83±0.10c
8.77±0.05a
9.07±0.03b
9.11±0.10b
29.76
<0.001

电导率

/(μS·cm-1)
91.78±5.93a
120.68±8.40a

239.46±25.72ab
985.00±66.93c
124.62±16.98a
419.70±82.11b
57.47
<0.001

全氮含量

/%
0.01±0.00a
0.01±0.00a

0.01±0.00a
0.09±0.00c
0.02±0.00a
0.04±0.00b
70.57
<0.001

全碳含量

/%
0.32±0.02a
0.23±0.02a

0.37±0.01a
1.16±0.08c
0.29±0.02a
0.70±0.06b
170.20
<0.001

碳氮比

27.70±1.00c
15.97±0.54a

30.81±0.78d
13.42±0.26a
16.02±025a
19.72±0.36b
138.20
<0.001

注：同一列不同字母表示不同灌木群落土壤的理化性质差异显著（P<0.05）。
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（Bacteroidetes，5.87%）、浮霉菌门（Planctomycetes，
4.80%）、芽单胞菌门（Gemmatimonadetes，3.88%），厚
壁菌门（Firmicutes，3.84%）和粘球菌门（Myxococco⁃
ta，2.28%），优势菌门与次优势菌门占细菌总数的

95%以上（图2a）。通过Kruskal-Wallis H检验可知，

放线菌门、变形菌门、绿弯菌门、拟杆菌门、浮霉菌

门、芽单胞菌门和厚壁菌门所占比例在 6种植物群

落之间差异显著（P<0.01）（图2b）。
2.3 土壤细菌多样性

不同植物群落土壤细菌Alpha多样性存在一定

的差异（图 3），RS群落的土壤细菌丰富度Chao1指
数最低，且显著低于HA群落，其他群落之间无显著

差异；土壤细菌 Shannon多样性表现为：KF>RS>
BM>NT>HA>AM，其中，KF群落的土壤细菌 Shan⁃
non指数显著高于AM、BM、HA和NT群落，RS群落

土壤细菌 Shannon指数显著高于 BM、HA和 NT群

落；土壤细菌系统发育多样性 PD指数与丰富度

Chao1指数相似，RS群落的土壤细菌PD指数最低，

且显著低于HA和NT群落。综上所述，RS群落土壤

细菌多样性指数与其他植物群落差异较大。

利用Bray-curtis指数计算Beta多样性，通过热

图可视化发现，AM与BM、NT与HA的Beta多样性

接近，而KF与RS、AM和BM群落的Beta多样性差

异较大（图 4a）。进一步采用主坐标分析研究不同

植物群落土壤细菌组成的 Beta多样性（图 4b），从

PCoA二维图可以看出，不同植物群落的土壤细菌群

落能很好地聚在一起，其中 RS和KF与其他群落分

离明显，AM、BM、HA和NT群落聚在一起，且有部分

重叠，说明RS和KF群落土壤微生物组成与其他 4
种植物群落有较大差异。PC1轴和PC2轴分别解释

了细菌群落总变异的 32.99%和 24.11%，ANOSIM
（P=0.001）分析结果表明，不同植物群落的土壤细菌

Beta多样性差异显著。

2.4 土壤细菌群落与环境因子的关系

对门水平具有显著性关联（P<0.05）的环境因子

（图 5a），按照其关联的门水平数目，从大到小分别

为：粗砂（CS，17个）＝全碳含量（TC，17个）>细砂

（FS，15个）＝含水率（SWC，15个）＝电导率（EC，15
个）＝全氮含量（TN，15个）>黏粉粒（SC，12个）>物
种丰富度（SPE，11个）>植被盖度（COV，10个）>碳
氮比（C:N，5个）>优势种高度（HEI，3个）>pH值

（pH，2个）。

土壤细菌群落与环境因子的Pearson相关分析

结果表明（图 5b），细菌群落的 PD指数与优势种高

注：AM表示沙冬青，BM表示蒙古短舌菊，HA表示梭梭，KF表示盐爪爪，NT表示白刺，RS表示红砂。下同。

图1 基于OTU水平的UpSet图

Fig. 1 UpSet diagram based on OTU level
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度（HEI）显著正相关，与黏粉粒含量（SC）和物种丰

富度（SPE）显著负相关；Chao1指数与优势种高度

（HEI）和粗砂（CS）显著正相关，与黏粉粒（SC）、电导

率（EC）、全氮含量（TN）和碳含量（TC）显著负相关；

Shannon指数与黏粉粒（SC）、含水率（SWC）、细砂

（FS）、电导率（EC）、全氮含量（TN）和全碳含量（TC）
显著正相关，与优势种高度（HEI）、粗砂（CS）、pH值

（pH）和碳氮比（C:N）显著负相关。

为了进一步探究影响土壤细菌群落结构的环

境因子，研究使用决策曲线分析（DCA）方法分析了

图2 基于门水平的细菌群落丰度

Fig. 2 Relative abundance of bacterial community at phylum level
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细菌的OTU数据，得到梯度长度（Lengths of Gradi⁃
ent）的第一轴长度为 1.7455（<3），因此排序分析模

型使用冗余分析（RDA）。以环境因子数据为解释

变量，以土壤细菌OTU数据为响应变量构建的RDA
分析结果表明（图 6），解释变量与响应变量之间的

相互关系 50.01%可以被RDA前两轴所解释，其中

第一轴解释了30.17%细菌群落结构驱动信息，第二

轴解释了 19.84%细菌群落结构驱动信息。置换检

验（置换次数为 999次）结果表明：RDA全模型、

RDA1轴和RDA2轴满足极显著相关（P<0.01），说明

环境因子对土壤细菌群落结构有明显的驱动作

用。对解释变量进行检验发现（表 3），含水率

（SWC）、粗砂（CS）、黏粉粒（SC）、pH值（pH）和电导

率（EC）是影响 6类土壤细菌群落结构的关键环境

因子（P<0.05）。
3 讨 论

3.1 阴山北麓荒漠区土壤细菌群落组成特征

研究中不同植被类型区域中存在特定的OTU
种类，其中盐爪爪群落土壤细菌的特定OTU种类最

多。这可能是因为盐爪爪在生长过程对Na+和Cl-有
较高富集效果，在不同NaCl浓度下微生物的碳源代

谢活性会发生变化，因此，该区域细菌群落的演变

要适应高盐环境［34］。不同区域植被通过凋落物和

根系分泌物驱动生境变化，环境过滤作用使部分细

菌只能适应特定生境而在其他区域灭绝，最终形成

区域特有的种类［14］。

图3 不同植物群落土壤细菌Alpha多样性

Fig. 3 Soil bacterial alpha diversity in each community

注：图b中椭圆设置的置信区间为95%。

图4 不同群落土壤细菌Beta多样性

Fig. 4 Soil bacterial beta diversity in each community

1127



39卷干 旱 区 研 究

注：CS表示粗砂，FS表示细砂，SC表示黏粉粒，SWC表示含水率，pH表示pH值，EC表示电导率，TN表示全氮含量，TC表示全碳含量，C:N表示碳氮比，

SPE表示物种丰富度，COV表示植被盖度，HEI表示优势种高度。下同。

图5 环境因子与细菌群落的相关性分析

Fig. 5 Correlation analysis between environmental factors and bacterial community
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本研究表明，不同植物群落中土壤细菌在门水

平上均以放线菌门和变形菌门为优势菌，与相关研

究保持一致［35-36］。这可能是因为放线菌门和变形菌

门的胁迫环境功能适应能力强，有研究指出，放线

菌具有的丝状结构和孢子形成机制，使它们在干旱

环境中保持竞争优势，而变形菌门作为细菌中最大

的一门，保持较高的物种丰富度与功能多样性［37-39］。

在次优势菌门中，绿弯菌门可能因为在高温下生长

良好并且有进行光合作用的能力［40］，适应了阴山北

麓荒漠区夏季白天高温、地表较裸露和光照时间长

的条件占据了优势生态位；浮霉菌门与其他细菌门

类存在关联，其中包括了芽单胞菌门，因为浮霉菌

门的生长通常由群落中其他细菌提供的必需营养

物质支持［41］，在数据上也观察到浮霉菌门（平均丰

度 4.80%）和芽单胞菌门（平均丰度 3.88%）的丰度

接近。

3.2 土壤因子对土壤微生物的影响

不同的植被类型在调节生境小气候与输入植

物源养分存在差异，进而影响到土壤理化性质与微

生物群落的演替［42］，笔者的研究也表明，不同区域

的土壤理化性质存在差异，细菌门类群丰度不同，

并且部分门类细菌与不同的环境因子显著相关，这

可能是因为环境因子的组合驱动使不同微生物的

生态位宽度变化。Shannon多样性由于强调群落物

种的均一性，在信息增益的机制下导致该指标对于

群落变化更加敏感，环境因子的变化导致OTU丰度

变化，Shannon指标就会变化；而Chao1指标与PD指

标更多强调物种是否存在，所以对于环境因子的变

动带来的物种丰度变化并不敏感；通过相关性分析

发现，Shannon指数与黏粉粒、含水率、细砂、电导

率、全氮含量和全碳含量显著正相关，而这些指标

与土壤营养状况相关，因此细菌群落的 Shannon指
数一定程度上反映了土壤养分条件。

通过构建RDA分析，认为土壤含水率、粗砂、黏

粉粒、pH和电导率是影响该区域土壤细菌组成的关

键因子。有研究表明，土壤含水率通过改变微生物

的生活条件，导致微生物结构多样性和活性的变

化，潮湿环境下土壤微生物生长速度更快、有机物

分解能力更强［43］。粗砂、黏粉粒的含量与土壤的机

械组成相关，土壤粒径的组成会影响土壤内部空气

与水分［44］，而土壤颗粒越细，对碳、氮等营养物质的吸

附能力越强［45］，最终决定微生物的生长条件。以往的

研究发现，pH对土壤微生物群落有重要影响［46-47］，但

pH对不同生态系统中土壤微生物的影响机制尚不

明确，因为 pH可能是金属离子浓度、水分、盐度等

多类土壤特性的混合体［48］，反映微生物复杂的生活

环境。土壤电导率作为电化学特征，反映土壤盐分

含量、养分状况和土壤含水率等理化信息，一定程

度上反映土壤的养分状态［49］，也是微生物可利用资源

的体现。在干旱半干旱地区存在灌丛肥岛效应［50］，植

被的冠幅形状会影响风沙沉积与局部遮阴，凋谢物

和分泌物影响了土壤有机物输入状况，这些都直接

或间接影响了局部生境，因此，不同的植被类型对

土壤细菌群落结构施加的影响存在差异。本研究

区域阴山北麓荒漠区植被稀疏，土壤干燥贫瘠，有

图6 基于OTU水平的细菌与环境因子的RDA分析

Fig. 6 RDA analysis of bacterial community at OTU level

and environmental factors

表3 基于RDA模型的环境因子置换检验

Tab. 3 Permutation test for RDA

环境因子

SWC
CS
SC
pH
EC
TN
TC
CN
SPE
COV
HEI

df自由度

1
1
1
1
1
1
1
1
1
1
1

Variance方差

0.052
0.008
0.042
0.025
0.011
0.004
0.004
0.006
0.004
0.004
0.003

F值

14.316
2.254
11.487
6.954
3.058
1.098
1.213
1.749
1.229
1.115
0.908

P值

0.001***
0.036*
0.001***
0.001***
0.005**
0.359
0.267
0.103
0.264
0.322
0.496

注：*表示通过了P<0.05的显著性检验；**表示通过了P<0.01的显

著性检验；***表示通过了P<0.001的显著性检验。
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限的土壤水分与营养资源对微生物群落显得尤为

重要，最终表现为土壤含水率、机械组成、pH和电导

率对细菌群落有显著驱动作用。

4 结 论

阴山北麓荒漠区6种典型荒漠植物群落土壤细

菌的优势类群均为放线菌门（Actinobacteria）和变形

菌门（Proteobacteria），两者占细菌总数的60%以上，

盐爪爪与红砂群落的土壤细菌Shannon多样性指数

显著高于其他植物群落。研究表明，荒漠植物群落

的土壤细菌Shannon多样性对环境变化的响应更敏

感，且土壤水分和养分越好，细菌 Shannon指数越

高；土壤含水率、机械组成、pH和电导率共同驱动了

土壤细菌群落结构组成，这 4类土壤因子对于荒漠

土壤健康至关重要。
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Soil bacterial characteristics of six plant communities in the

desert areas to the North of Yinshan Mountains

JIANG Xingchi1, 2, LI Junyao1, 2, CHEN Feng3, LI Shenglin3, Wensuyaletu4,

WANG Guolin4, WANG Shaokun1, 2

(1. Urat Desert-Grassland Research Station, Northwest Institute of Eco-Environment and Resources, Chinese
Academy of Sciences, Lanzhou 730000, Gansu, China; 2. University of Chinese Academy of Sciences, Beijing
100049, China; 3. Bureau of Urat National Nature Reserve in Bayannur City, Bayannur 015000, Inner Mongolia,
China; 4. Urad Rear Banner Management Station of National Nature Reserve of Haloxylon ammodendron and Equus

hemionus, Bayannur 015543, Inner Mongolia, China)

Abstract: Shrubs are the main plant forms in arid desert areas and play an important role in maintaining

biodiversity and ecological functions in these areas. We utilized high-throughput sequencing technology to analyze

the soil bacterial diversity of six typical desert plant communities in the desert areas to the north of the Yinshan

Mountains: Reaumuria songarica, Nitraria tangutorum, Ammopiptanthus mongolicus, Brachanthemum

mongolicum, Kalidium foliatum, and Haloxylon ammodendron. The results showed the following: (1) The

dominant phyla of soil bacteria in the six vegetation communities were Actinobacteria and Proteobacteria. (2) The

Shannon diversity index of bacteria is sensitive to environmental changes. The higher the Shannon index, the

better the soil nutrient status. (3) Soil moisture content, mechanical composition, pH value, electrical

conductivity, and vegetation type are all factors that significantly drive the composition of the bacterial

community structure.

Keywords: desert areas to the North of Yinshan Mountains; desert plant; 16S; bacterial diversity; soil factors
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