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荒漠灌木林土壤 nifH 基因丰度及固氮

微生物群落组成特征

代金霞      姚佳妮      刘    爽      苏建宇      张钧杰
（宁夏大学生命科学学院，宁夏 银川 750021）

摘要:【目的】从群落水平探究荒漠豆科灌木林地土壤固氮微生物多样性、群落结构组成及其环境影响因素。【方法】采用

荧光定量 PCR和 Illumina高通量测序方法，研究宁夏荒漠草原 4种典型豆科灌木林地（沙冬青、猫头刺、柠条和毛刺）土

壤中 nifH基因丰度、固氮微生物多样性和群落结构组成，采用 Pearson相关性分析和冗余分析等方法进行环境因子关联

分析。【结果】（1）4种灌木林地土壤中 nifH基因丰度存在差异，柠条林地土壤中 nifH丰度显著高于沙冬青、猫头刺和毛

刺林地（P < 0.05）；固氮微生物群落丰富度表现为柠条和沙冬青林地显著高于毛刺和猫头刺林地（P < 0.05），群落多样性

表现为柠条林地显著高于沙冬青林地（P < 0.05），而毛刺、猫头刺和沙冬青林地固氮微生物群落多样性差异不显著。

（2）4种林地中检测到的固氮微生物分布在 5门 15科 19属。变形菌门为绝对优势类群，相对丰度在 91.13% ~ 97.79% 之

间；红螺菌科为共有优势科，占 59.56% ~ 79.68%；属水平上，斯科曼氏菌属、固氮螺菌属和固氮氢自养单胞菌属是共有优

势属；沙冬青林地固氮微生物组成与其他 3种林地差别较大，有大量固氮菌属分布（占 25.09%）。（3）相关性分析表明，固

氮微生物 nifH基因丰度、丰富度指数和 β多样性与土壤 pH显著正相关。土壤速效磷、速效钾、pH、全氮和全磷显著影

响固氮微生物群落组成。【结论】柠条林地 nifH基因丰度、固氮微生物丰富度和多样性均高于其他灌木林地，其土壤微生

物功能群落具备更强的氮素积累和转化能力。
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Abundance of nifH gene and nitrogen-fixing microbial community
composition characteristics in desert scrubland soil

Dai Jinxia　Yao Jiani　Liu Shuang　Su Jianyu　Zhang Junjie
(School of Life Sciences, Ningxia University, Yinchuan 750021, Ningxia, China)

Abstract: [Objective] This paper explores the diversity of soil nitrogen-fixing microorganisms, community
structure  composition,  and  environmental  influencing  factors  in  desert  leguminous  scrubland  at  the
community  level.  [Method]  Fluorescence  quantitative  PCR  and  Illumina  high-throughput  sequencing
methods were used to study the abundance of nifH gene, nitrogen-fixing microbial diversity and community
composition  in  soils  of  four  typical  legume  scrubland  (Ammopiptanthus  mongolicus, Oxytropis  aciphylla,
Caragana korshinskii,  and Caragana tibetica)  in  Ningxia desert  grassland of  northwestern China.  Pearson
correlation  analysis  and  redundancy  analysis  were  used  for  environmental  factor  correlation  analysis.
[Result]  (1)  There  were  differences  in  the  abundance  of  nifH  gene  and  diversity  of  nitrogen-fixing
microorganisms in soil of four types of scrubland. The abundance of nifH in rhizospheric soil of Caragana
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korshinskii was  significantly  higher  than  that  in  soil  of Ammopiptanthus  mongolicus,  Oxytropis  aciphylla
and Caragana tibetica forestland (P < 0.05). The richness of nitrogen-fixing microbial communities in soil
of C.  korshinskii  and A.  mongolicus  forestland  were  significantly  higher  than  that  in O.  aciphylla  and C.
tibetica soil (P < 0.05). The community diversity was significantly higher in C. korshinskii soil than that of
A. mongolicus soil (P < 0.05). However, there were no significant differences in diversity of nitrogen-fixing
microbial  communities  in  soil  of O.  aciphylla  , C.  tibetica  and A.  mongolicus  forestland.  (2)  A  total  of  5
phyla,  15  families  and  19  genera  of  nitrogen-fixing  microorganisms  were  detected  in  soil  of  legume
scrubland.  Proteobacteria  was  predominant  phylum  with  relative  abundance  ranging  from  91.13%  to
97.79%. Rhodospirillaceae was common predominant family in rhizospheric soil of the four shrubs, relative
abundance accounting for 59.56%−79.68%. At genus level, Skermanella, Azospirillum and Azohydromonas
were  common  dominant  genera.  The  composition  of  nitrogen-fixing  microorganisms  in  soil  of  A.
mongolicus differed significantly from the other  three types of  soil,  with a  large number of  distribution of
genus  Azotobacter  (accounting  for  25.09%).  (3)  Correlation  analysis  showed  that  the  abundance  of
nifH  gene,  richness  index,  and  β  diversity  of  nitrogen-fixing  microorganisms  were  significantly
positively  correlated  with  soil  pH.  Soil  available  phosphorus,  available  potassium,  pH,  total  nitrogen,  and
total  phosphorus  significantly  affected  the  composition  of  nitrogen-fixing  microbial  communities.
[Conclusion]  The  abundance  of  nifH  gene,  richness  and  diversity  of  nitrogen-fixing  microorganisms  in
rhizospheric  soil  of C. korshinskii are  higher  than those  in  other  scrubland soils.  Soil  microbial  functional
communities of C. korshinskii display stronger nitrogen accumulation and transformation abilities.
Key words: rhizosphere soil; nifH gene; nitrogen-fixing microorganisms; community composition

荒漠化是中国北方最严重的环境问题之一。在

荒漠生态系统中，土壤养分匮乏，高等植物和动物的

分布受到干旱极端环境条件的限制，生态系统稳定

性较差。土壤微生物被认为是荒漠生态系统服务的

主要驱动力，在促进土壤形成和发育、保护植物免

受干旱和维持生态系统稳定性方面发挥着重要作

用[1]。微生物在土壤中的分布是植物、土壤和气候在

内的环境因素综合作用的结果，是生态环境变化的

敏感指标[2]。研究表明，在干旱条件下，植物根际能

有效地富集具有促进多种植物生长活性的细菌群

落，从而增强植物抗胁迫的能力，提高植物对极端环

境的适应性[3]。荒漠植物和土壤微生物多样性的相

互作用是荒漠生态系统多功能性的强大驱动力 [4]。

荒漠土壤微生物为适应恶劣的荒漠生态环境，表现

出独特的生物代谢机制和抗性，而荒漠植被的适应

性在很大程度上又依赖于土壤微生物的响应[5]。尤

其是固氮相关微生物，在荒漠植物的发育和生长中

起着不可或缺的作用[6]。固氮微生物群落介导的生

物固氮是自然生态系统中氮输入的主要途径，能够

将大气中的氮（N2）转化为容易被植物根系吸收的铵

态氮，这对于促进植物生长发育、减少氮肥的施用和

提高土壤肥力至关重要[7]。土壤中固氮微生物的数

量和群落结构直接影响土壤固氮速率和氮循环，可

作为衡量土壤质量的重要参考指标[8]。固氮微生物

能够表达由 nifHDK基因编码的固氮酶，其中编码固

氮酶铁蛋白的 nifH 基因普遍存在于固氮菌中，因其

序列高度保守，系统发育分析与 16S rRNA相似，因

此被作为固氮菌的遗传标记物广泛应用于不同生境

的固氮微生物丰度特征和群落结构的研究[9]。如史

策等[10]以 nifH 基因为靶标，对北京海坨山典型林分

土壤固氮菌群落特征进行了分析。魏庐潞等[11]通过

nifH基因的高通量测序，对锦鸡儿属（Caragana）不
同物种、不同种源间植物根际土壤固氮菌群落多样

性及其与种源地气候和同质园土壤属性的关系进行

了分析。

研究表明，荒漠土壤中固氮微生物的数量明显

较高，并且土壤 pH 会通过影响微生物硝化和反硝化

过程而改变固氮微生物的数量[12]。而固氮微生物的

群落组成、分布特征和多样性也会随着土壤类型和

植被种类的不同而表现出差异[13]。Sepp等[14]认为，

在热带及温带草原和半沙漠中，固氮植物的相对丰

富度最高，而固氮细菌也有相同的模式。祁连山干

旱草地土壤固氮菌群中蓝细菌（Cyanobacteria）占比

高达 41%，为优势固氮类群[15]。内蒙古 3种类型草

原土壤中，固氮微生物以固氮螺菌属（Azospirillum）
为绝对优势属 [16]。而塔克拉玛干沙漠土壤中固氮

螺菌属、根瘤菌属 （Rhizobium）和慢生根瘤菌属

（Bradyrhizobium）是优势固氮菌[17]。以上研究说明，

不同微生物类群对环境变化的响应和适应存在差

异，这种环境条件的异质性导致不同生境下固氮微

生物的群落组成、多样性和丰度也明显不同。目前

针对荒漠豆科灌丛林土壤固氮微生物的研究相对较
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少，从群落水平揭示荒漠豆科灌丛根际土壤固氮微

生物多样性、结构组成及其与环境因子之间的相互

作用，对理解荒漠生态系统功能具有重要意义。

宁夏白芨滩国家级自然保护区位于毛乌素沙

漠南缘，属于典型的荒漠类型自然保护区，保护区内

分布有我国目前面积最大的天然柠条（Caragana
korshinskii）群落和西北最大的猫头刺 （Oxytropis
aciphylla）群落，以及大面积的沙冬青（Ammopiptanthus
mongolicus）和藏锦鸡儿（Caragana tibetica，俗称毛

刺）群落。这些荒漠豆科灌木经过长期自然选择和进

化，成为恶劣环境中的先锋植物，它们通过自身的生

理代谢和与土壤微生物间高度的相互作用，以实现

适当的生存策略[18]。Tian等[19]的研究表明，固氮微

生物和植物之间的根际结合是生物体在生物圈中扩

散、占据新生态位和适应各种环境压力的主要驱动

力。为了解宁夏荒漠中典型的豆科灌木林地土壤固

氮微生物群落组成和多样性特征，提高对植物–土壤–
微生物之间相互作用的认识，本研究采用 nifH基因

荧光定量 PCR 技术和 Illumina MiSeq高通量测序方

法，对白芨滩荒漠自然保护区内的柠条、猫头刺、沙

冬青和藏锦鸡儿 4种典型的豆科灌丛根际土壤固氮

微生物的丰度、多样性及群落结构组成进行分析，并

将固氮微生物群落与土壤环境因子进行关联分析。

研究结果旨在为探究干旱荒漠特定生境中植物根际

固氮微生物群落的环境响应特征提供理论依据，也

为未来荒漠化治理提供理论参考。 

1   材料和方法
 

1.1    土壤样品采集

于 2023年 4—5月灌木盛花期，在保护区内分

别选定 3块柠条、猫头刺、沙冬青和毛刺灌木林地，

各林地间隔在 1 km以上，每个林地内设置 500 m ×
500 m的样方，在每个样方内选取长势一致的 5株
植株，去除上层凋落物，用铁铲围绕根部挖去根周围

的土壤，待根部暴露后，收集距表层 10 ~ 20 cm处根

部附着的土壤。将 5株植株根际土壤混匀后分成

2份，一份分装于灭菌的离心管并保存于液氮中用

于 DNA提取；另一份分装于密封袋中用冰盒保存带

回实验室，过筛烘干后参考《土壤农业化学分析方法》

测定土壤理化性质[20]。采用 pH计测定土壤 pH；采
用重铬酸钾容量法测定土壤有机质含量；采用半微

量凯氏定氮法、NaOH熔融–钼锑抗比色法和 NaOH
熔融–火焰光度法分别测定土壤全氮、全磷和全钾含

量；采用碳酸氢钠浸提–钼锑抗比色法和醋酸铵–火
焰光度法分别测定土壤速效磷和速效钾含量；采用

酚二磺酸比色法、氯化钾浸提–靛酚蓝比色法和 α-萘

胺分光光度法分别测定土壤硝态氮、铵态氮和亚硝

酸盐氮的含量。 

1.2    土壤 DNA 的提取和 nifH 基因扩增

分别称取根际土壤样品 0.5  g，按照试剂盒

（OMEGA，美国）的操作说明提取土壤总 DNA，经琼

脂糖凝胶和核酸测定仪检测 DNA的完整性和浓度。

以检测合格的土壤 DNA为模板，采用引物对 nifH-
ForF（5′-ACCCGC CTGATCCT GCACGCCAAGG′）和
nifH -Rev（5′-ACGATGTAGATTTCCTGGGCCTTGT
T-3′）对固氮微生物标记基因 nifH进行 PCR 扩增。

扩增产物经 1% 琼脂糖凝胶电泳检测，获得约 300 bp
左右的单一条带即为目的基因片段。 

1.3    nifH 基因实时荧光定量 PCR
nifH基因PCR产物经回收纯化后连接到pMD18-T

载体，筛选阳性克隆并提取质粒，随后进行梯度稀

释，选取标准品的 10−1 ~ 10−8 的稀释液用于制备标

准曲线。采用 ABI7300实时定量 PCR系统，通过

SYBR Green I染料法测定固氮菌 nifH基因的拷贝

数。根据刘爽等[21]的方法设置 PCR反应体系和反应

条件，每个样品设 3次重复，以不加模板的 PCR管

为阴性对照。以荧光强度达阈值时的循环数（Ct值）
与浓度梯度构建标准曲线。将得到的样品 Ct 值代入

标准曲线中，计算样品中 nifH基因的拷贝数。 

1.4    高通量测序和数据分析

将 nifH 基因 PCR 产物委托上海美吉生物医药

科技技术有限公司进行 Illumina 高通量测序。序列

数据通过拼接和质控后，有效序列按 97% 的相似性

进行操作分类单元（operation classification unit，OTU）
聚类，基于 NCBI的 NT数据库（https://ftp.ncbi.nlm.
nih.gov/blast/db/）对 OTU代表序列进行注释和分

类，在各个分类水平上对样本的群落组成进行统计

分析。利用美吉云平台进行 alpha多样性指数分析，

基于 Bray-Curtis 距离算法进行非度量多维尺度分析

（non-metric multidimensional  scaling，NMDS），以评

估不同土壤中固氮微生物群落的组成差异；应用

Gephi 软件（https://gephi.org/）创建共现网络图，通

过 Fruchterman-Reingold布局进行可视化。采用

SPSS 23.0软件对土壤理化性质和固氮微生物群落

进行 Spearman相关性分析。 

2   结果与分析
 

2.1    固氮微生物 nifH 基因丰度和多样性分析

由表 1 可知，4种灌木林地土壤理化性质较为

相似，柠条根际土壤中铵态氮含量显著高于沙冬青

和猫头刺土壤，硝态氮含量显著高于毛刺和猫头刺土

壤，其余养分含量、有机质和 pH在 4种土壤中没有
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显著差异。nifH基因的定量分析结果表明，4种灌丛

根际土壤中 nifH基因的拷贝数在 0.70× 107 ~ 2.43 ×
107 copies/g（以干土计）之间，其中柠条根际土壤中

nifH基因丰度显著高于沙冬青、猫头刺和毛刺土壤，

分别高出 74.8%、247.1% 和 247.1%，后三者之间没

有显著差异。

α多样性分析显示，不同灌丛根际土壤中固氮

微生物群落丰富度和多样性存在差异（图 1）。表征

群落丰富度的 Chao和 Ace指数在 4种灌丛土壤中

表现为柠条 > 沙冬青 > 猫头刺 > 毛刺，其中柠条和

沙冬青土壤固氮微生物群落丰富度指数显著高于毛

刺和猫头刺土壤（P < 0.05），猫头刺和毛刺土壤间无

 

表 1    不同灌丛土壤理化性质和 nifH 基因丰度

Tab. 1    Soil physicochemical properties and nifH gene abundance of different shurbs

土壤理化性质
Physicochemical properties of soil

柠条
Caragana korshinskii

沙冬青
Ammopiptanthus mongolicus

毛刺
Caragana tibetica

猫头刺
Oxytropis aciphylla

pH 8.09 ± 0.35a 8.01 ± 0.33a 7.907 ± 0.15a 7.92 ± 0.22a

有机质 Organic matter (SOM)/(g·kg−1) 5.71 ± 1.24a 4.71 ± 1.49a 5.58 ± 1.31a 4.12 ± 0.89a

全氮 Total nitrogen (TN)/(g·kg−1) 0.52 ± 0.08a 0.44 ± 0.06a 0.43 ± 0.06a 0.32 ± 0.01a

全磷 Total phosphorous (TP)/(g·kg−1) 0.35 ± 0.03a 0.32 ± 0.01a 0.33 ± 0.02a 0.29 ± 0.02a

全钾 Total potassium (TK)/(g·kg−1) 17.10 ± 0.19a 16.74 ± 0.23a 16.80 ± 0.30a 16.57 ± 0.09a

NO−3硝态氮 Nitrate nitrogen ( -N)/(mg·kg−1) 40.15 ± 11.10a 22.23 ± 5.29ab 16.81 ± 5.19b 7.25 ± 0.99c

NH+4铵态氮 Ammonium nitrogen ( -N)/(mg·kg−1) 4.50 ± 0.29a 4.06 ± 0.34b 4.19 ± 0.31ab 3.05 ± 0.40b

NO−2亚硝酸盐氮 Nitrite nitrogen ( -N)/(mg·kg−1) 39.68 ± 2.87a 16.49 ± 1.76b 20.22 ± 1.84b 11.33 ± 1.43c

速效磷 Available phosphorous (AP)/(mg·kg−1) 5.46 ± 1.86a 3.20 ± 0.87a 3.72 ± 0.73a 2.57 ± 0.14a

速效钾 Available potassium (AK)/(mg·kg−1) 133.25 ± 18.14a 115.84 ± 17.47a 113.24 ± 8.74a 108.45 ± 8.12a

nifH丰度 Abundance of nifH/(107 copies·g−1) 2.43 ± 0.24a 1.39 ± 0.53b 0.70 ± 0.07b 0.70 ± 0.04b

注：不同字母表示处理之间在0.05水平上差异显著。Note: different letters indicate significant differences at the level of 0.05.
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*和**分别表示不同灌丛根际土壤固氮微生物群落丰富度指数差异显著（P <  0.05）和极显著（P <  0.01）。* and  **  indicate  significant
differences (P < 0.05) and extremely significant differences (P < 0.01) of the richness index of nitrogen fixing microbial communities in rhizosphere
soils of different shrubs .

图 1    豆科灌丛根际固氮微生物 Alpha多样性指数

Fig. 1    Alpha diversity index of nitrogen-fixing bacteria in rhizosphere soil of leguminous shrubs
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显著差异。表征群落多样性的香浓指数在不同土壤

中表现为柠条 > 毛刺 > 猫头刺 > 沙冬青，辛普森指

数则相反，表现为沙冬青 > 猫头刺 > 毛刺 > 柠条，

4种灌丛土壤中固氮微生物群落多样性指数差异不

显著。

基于 OTU 水平对土壤样本进行非度量多维尺

度分析，不同灌丛土壤中固氮微生物群落具有明显

的分异（stress < 0.1， P < 0.05，图 2）。猫头刺根际固

氮微生物群落与其他土壤样品差异较大，而沙冬青

和柠条土壤样本点呈交叉分布。组间相似性分析表

明，4种灌丛根际土壤固氮微生物群落构成存在显

著差异（P < 0.05），但各样本间两两差异不显著，分

组因素对样本差异具有较好的解释度（R2 = 0.438，
P = 0.006）。
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图 2    灌丛根际土壤固氮菌非度量多维尺度分析

Fig. 2    Nonmetric multidimensional scale analysis of nitrogen-fixing microbial communities in rhizosphere soil of shrubs
  

2.2    豆科灌木林地土壤固氮微生物群落组成分析

4种灌丛根际土壤 nifH基因高通量测序后共获

得 198  845条有效序列，各样品的测序深度均在

99% 以上，说明测序结果具有代表性。将序列相似

性大于 97% 的有效序列进行聚类，利用 Venn图统

计样本中共有和独有的 OTU数目。结果显示共获

得 152个 OTU，其中 40个 OTU为 4种根际土壤共

有，柠条和沙冬青土壤中分别特有 23个 OTU，猫头

刺和毛刺分别有 20和 6个特有 OTU（图 3）。所有

固氮微生物分布于 5门 15科 19 属。在门水平上，

变形菌门在所有土壤中均占绝对优势（图 4a），相对

丰度在 91.13% ~ 97.79% 之间，其余多为未分类类

群，仅在柠条根际土壤中检测到极低丰度的厚壁菌

门。在科水平上，4种灌丛根际土壤中共有固氮微生

物 8科，其中红螺菌科为共有优势科，占 59.56% ~
79.68%。其次为产碱菌科，其相对丰度在 4种根际

样品中存在显著差异（P < 0.05）。假单胞菌科是沙冬

青根际的次优势科，相对丰度为 25.09%，极显著高

于柠条（0.34%）和毛刺（0.11%）土壤（P < 0.01），而猫

头刺根际未检测到该类群。慢生根瘤菌科是柠条根

际土壤特有科，但丰度极低（图 4b）。属水平上，4种

灌丛根际共有固氮微生物 10个属，斯科曼氏菌属是

共有优势属，相对丰度在 30.86% ~ 53.63% 之间，在

不同灌丛根际占比依次为猫头刺 > 柠条 > 毛刺 > 沙
冬青，沙冬青土壤中其相对丰度显著低于其他 3种
土壤（P < 0.05）。固氮螺菌属（11.51% ~ 35.11%）是
共有次优势菌属，其次是固氮氢自养单胞菌属（6.70% ~
18.16%），猫头刺土壤中固氮螺菌属、沙冬青土壤中

固氮氢自养单胞菌属的相对丰度分别显著低于其他

灌丛土壤。此外，沙冬青土壤中固氮微生物组成与
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图 3    固氮微生物 OTU水平 Venn图

Fig. 3    Venn diagram of nitrogen-fixing microorganisms at OTU level
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其他 3种土壤差别较大，有 25.09% 的固氮菌属分

布，而该属在柠条根际仅占 0.33%，毛刺和猫头刺土

壤中则未检到（图 4c）。 

2.3    固氮微生物与土壤理化因子的相关性分析 

2.3.1    nifH 基因丰度和固氮微生物多样性与土壤理

化的相关性

将 4种灌丛根际固氮微生物 nifH基因丰度和多

样性与土壤理化性质进行 Pearson相关性分析。结

果表明（表 2），nifH基因丰度与速效钾显著正相关，

与 pH呈极显著正相关关系；香浓指数与土壤有机质

显著正相关，Ace和 Chao指数与 pH极显著正相

关；β多样性与全氮和 pH显著正相关。其他土壤因

子与固氮微生物多样性之间相关性不显著。 

2.3.2    固氮菌群落组成与土壤理化的相关性

固氮微生物群落组成与土壤理化性质的相关性

分析显示（图 5），土壤硝态氮、速效磷、pH、速效钾、

全氮和全磷显著影响固氮微生物群落组成。一些

未分类的固氮微生物与多个土壤因子显著正相关，

如unclassified_f_Bradyrhizobiaceae和unclassified_o_
Rhizobiales与速效磷、全钾、全氮和全磷显著正相

关；根瘤菌属与硝态氮、pH、速效钾、有机质和全氮

显著正相关；慢生根瘤菌属与硝态氮和速效磷显著

正相关；而中慢生根瘤菌属与硝态氮和速效磷显著

负相关；固氮螺菌属与硝态氮显著负相关。而 4种
灌丛根际共有优势属斯科曼氏菌属和固氮氢自养单

胞菌属与理化因子没有显著相关性。 
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图 4    豆科灌丛根际土壤固氮微生物的群落组成

Fig. 4    Community composition of nitrogen-fixing microorganisms in rhizosphere soil of leguminous shurbs
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2.4    根际固氮微生物共现网络分析

基于 OTU 水平构建了 4种灌丛根际土壤固氮

菌群落的共现网络。该网络共包含  152 个节点和

872 条边。其中正相关边数 830条（占 95.18%），负
相关边数仅为 42条（占 4.82%）。固氮微生物网络节

点整体上的聚类程度较好，OTU 之间具有高度连接

性，表明固氮微生物群落之间形成了较稳定的协同

关系。在门水平将网络中的节点进行划分（图 6a），
占比最高的节点为变形菌门，占所有节点的 64.05%，
其次多是未被注释的类群，因此灌丛根际土壤中

生长和代谢功能活跃的变形菌门在网络结构中发挥

着关键作用。将网络中的节点按属水平进行划分

（图 6b），占比最高的节点为未分类类群，占所有节

点的 59.48%，其次是斯科曼氏菌属（11.11%）和固氮

螺菌属（10.46%），其他类群占比较少，这说明根际土

壤中丰度较高的菌属以及一部分无法被明确分类的

菌属在固氮功能的维持上可能共同发挥着重要作用。 

3   讨　　论

生物固氮是荒漠生态系统中氮素补充的重要途

径。nifH基因作为研究固氮细菌生态和进化的重要

标志物，被广泛应用于各种环境的固氮微生物多样

性研究中。对土壤 nifH基因拷贝数进行定量分析，

可反映出土壤中固氮微生物的数量。张萌[16]对内蒙

古草甸草原、典型草原和荒漠草原土壤固氮菌 nifH
基因的定量分析表明，3种类型草原的 nifH基因丰

度存在明显差异，其拷贝数的数量级在 105（1.38 ×
105 ~ 6.84 × 105 copies/g 干土）；Liu等[22]的研究表明，

北方草原土壤中 nifH基因丰度为 107 ~ 108 copies/g
干土，且固氮基因丰度随着土壤深度的增加而减

 

表 2    nifH丰度及多样性指数与土壤理化性质的 Pearson相关性分析

Tab. 2    Pearson correlation analysis between abundance of nifH gene and diversity index with soil physicochemical properties

指数
Index

全氮
TN

全磷
TP

全钾
TK NO−3

硝态氮
-N NH+4

铵态氮
-N NO−2

亚硝酸盐氮
-N

速效磷
AP

速效钾
AK

有机质
SOM pH

nifH丰度 nifH abundance 0.565 0.447 0.567 0.507 0.343 0.144 0.521 0.658* 0.381 0.821**

香浓指数 Shannon index 0.552 0.538 0.395 −0.177 −0.058 0.087 0.283 0.531 0.689* −0.021

Ace指数 Ace index 0.235 0.132 0.304 0.140 0.222 0.083 0.228 0.417 0.164 0.756**

Chao指数 Chao index 0.357 0.252 0.361 0.242 0.260 0.066 0.315 0.519 0.277 0.796**

β 多样性 β diversity 0.579* 0.286 0.526 0.287 0.126 0.413 0.399 0.424 0.51 0.669*

注：*和**表示nifH丰度及多样性指数与土壤理化性质显著相关（P < 0.05）和极显著相关（P < 0.01）；Notes:* and ** indicate abundance and diversity
index of nifH are significantly correlated (P < 0.05) and extremely significantly correlated (P < 0.01) with soil physicochemical properties.
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图 5    固氮微生物群落与环境因子关联分析

Fig. 5    Correlation analysis between nitrogen-fixing bacteria and environmental factors
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少。本研究结果则显示，宁夏荒漠灌丛根际土壤中

nifH基因拷贝数介于 106 ~ 107 copies/g干土之间，

反映出该区灌丛土壤中具有较高丰度的固氮微生

物，且其丰度因灌丛种类不同而表现出显著差异。

大量研究证实，微生物功能基因的丰度与植物种类、

区域尺度和环境因子等密切相关。如 Zou等[23]的研

究表明，东北黑土中 nifH基因丰度不仅受种植制度

和作物类型的影响，还与土壤速效磷含量密切正相

关；何冬华等[24]的研究发现，nifH 基因的相对丰度与

土壤速效钾含量极显著正相关。Chen等[25]的研究显

示 nifH基因丰度与土壤有机质、速效钾、速效磷和

速效氮含量呈正相关。而 Ding等[26]则认为 pH值是

影响内蒙古草原土壤中 nifH基因丰度的主要因子。

在本研究中，4种灌丛根际土壤 nifH基因的丰度仅

与速效钾和 pH显著正相关，而土壤氮素、磷素和有

机质含量等对 nifH基因没有显著影响，这与 Chen
等[27]的研究结果类似。此外，nifH基因丰度和 Alpha
多样性受植物类型影响较大，柠条灌丛根际土壤中

固氮微生物群落的多样性和丰富度最高。这些结果

说明固氮微生物的丰度变化受到不同生境中非生物

和生物因素的共同影响，而特定的固氮类群也可以

对相同的变量表现出不同的响应。

大量研究表明，固氮微生物群落对土壤因素的

变化高度敏感，如 pH、有机质和有效养分含量。 Fierer
等[28]发现土壤 pH是驱动固氮微生物多样性和群落

组成的关键因子。而 Zou等[23]的研究则显示，固氮

微生物群落从丰度、多样性和群落结构方面的变化

对速效磷含量高度敏感，速效磷是固氮微生物种群

变化的主要驱动因素。本研究中 4种灌丛根际 nifH
丰度、固氮微生物丰富度和群落组成均受 pH的显

著影响，一些未分类固氮类群还与土壤全氮、全磷、

速效钾和速效磷含量等显著相关。土壤 pH作为土

壤质量的一个重要组成部分，与一些土壤特性密切

相关，pH可能通过影响这些土壤特性共同驱动微生

物群落的变化。Chen等[27]的研究发现，土壤无机氮

含量与 nifH群落组成相关，但与 nifH丰度无关，在

影响土壤氮有效性方面，固氮微生物群落的组成可

能比丰度更重要。本研究中 nifH丰度和多样性指数

与土壤氮素含量并不相关，而一些共生固氮类群如

根瘤菌属、慢生根瘤菌属和中慢生根瘤菌属等则受

土壤氮素显著影响，这与 Chen等 [27]的研究结果相

似，也与刘璐等[13]对喀斯特土壤固氮微生物群落影

响因素的研究结果一致。此外，灌丛根际丰度最高

的共有类群斯科曼氏菌属与所有土壤理化因子没有

显著相关性，这与我们先前对 5个柠条林地固氮微

生物群落的研究结果相同[29]。许多通过 nifH高通量

测序的结果都表明斯科曼氏菌属是土壤优势类群，

但该属虽含有 nifH基因却不能固氮，该类群具体生

态功能还有待进一步研究。

不同植物根系分泌物的数量和质量会诱导不同

的微生物在根际定殖，从而改变土壤中固氮微生物

的种类、数量和分布，而根际微生物群落结构的差异

也会影响根际土壤理化特性和局部小气候，从而影

响植物的生长发育[30]。4种灌丛根际固氮微生物群

落在门水平上组成相似，均以变形菌门为绝对优势

类群。已有的研究显示，变形菌门是草地、荒漠、森

林以及农田土壤优势固氮类群[31]。变形菌门细胞壁

较厚，在受到干旱胁迫后会在根际明显富集，许多变

形菌能够通过水平基因转移，赋予其他细菌光合自

养的能力，突显了其在养分受限条件下的重要性[32]。

 

a 门水平 Phylum level b 属水平 Genus level

固氮螺菌属
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图 6    固氮微生物共现网络分析

Fig. 6    Co-occurrence network analysis of nitrogen-fixing microorganisms
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因此，变形菌门也成为荒漠土壤中最主要的类群。

红螺菌科和产碱菌科是 4种荒漠豆科灌丛根际的共

有优势科。红螺菌科适于沙漠和岩石生物膜等干旱

环境，可以在干燥条件下参与到生物土壤结皮的最

初形成过程中，也是内蒙古荒漠草原生物土壤结皮

的核心微生物类群[33]。产碱菌科具有很强的碱性耐

受能力，能够在高碱性环境中生存和繁殖，还能够降

解有机污染物、重金属离子和农药残留等，在生物工

程和环境修复等领域具有重要的应用价值。斯科曼

氏菌属、固氮螺菌属、固氮氢自养单胞菌属是 4种灌

丛根际共有优势属，但其相对丰度在 4种土壤中有

明显差异。在广泛环境下进行的 nifH多样性调查已

经证明，固氮微生物的多样性和群落组成在不同生

境和地区存在显著差异。它们的多样性和结构因生

物地理特征而异，但无论空间异质性如何，起特殊作

用的这些微生物都是共存的[34]。植物往往选择特定

的微生物组成和功能群落维持生态系统的稳定。本

研究的共现网络分析也表明，除了未分类类群，斯科

曼氏菌属和固氮螺菌属是豆科灌丛共现网络中的关

键类群，这些优势类群占据生态系统核心地位。网

络中正相关边数占 95.18%，表明种群之间多为合作

关系，群落结构相对稳定。因此，在相同或相似生境

条件下，灌丛根际固氮微生物群落结构组成极为相

似，其丰度差异可能源于植物种类的制约和根际微

环境的不同。 

4   结　　论

宁夏荒漠草原豆科灌丛根际土壤中分布着丰富

的固氮微生物资源，变形菌门是根际共有的优势固

氮功能类群。土壤速效磷、速效钾、pH、全氮和全磷

显著影响固氮微生物群落组成。4种灌丛根际固氮

微生物多样性和群落结构存在差异。柠条根际土壤

中 nifH基因丰度、固氮微生物丰富度和多样性均高

于其他灌丛土壤，表明其根际微生物功能群落具备

更强的氮素积累和转化能力。该研究结果可为未来

荒漠化治理提供理论参考。
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