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摘要：为解析荒漠植物根际微生物资源及其生态功能，本研究以鄂尔多斯高原沙地草原 5 种典型荒漠植物沙韭、杨

柴、枸杞、猫头刺和大果沙棘为对象，采用三代高通量测序技术对根际土壤细菌进行全长 16S rRNA 基因测序，结合

生物信息学分析揭示其群落特征与功能差异。结果表明：变形菌门、放线菌门和拟杆菌门为共有的优势菌门，其中

属于放线菌门的类节杆菌属、节杆菌属和假节杆菌属在共现网络中具有较高连接度，构成核心微生物群落。枸杞根

际呈独特的群落结构，其绿弯菌门相对丰度显著高于其他植物（P<0. 05），且富集长微菌属等特异生物标志物。功

能预测显示大果沙棘根际微生物碳固定通路丰度最高，而枸杞特有脂肪酸延伸通路。土壤理化分析表明有机质和

速效磷是驱动枸杞根际细菌群落差异的关键因子，pH 是驱动大果沙棘、猫头刺和沙韭根际细菌群落的关键因子。

本研究发现荒漠植物通过特异性招募假节杆菌属等核心菌群构建抗逆功能模块，为微生物介导的荒漠生态修复提

供基础研究及理论依据。
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Abstract： To decipher the rhizosphere microbial resources and their ecological functions in desert plants， this study 
focused on five typical desert plant species in the sandy grassland of the Ordos Plateau： Allium bidentatum， 
Hedysarum mongolicum， Lycium chinense， Oxytropis aciphylla， and Fructus hippophae.  Third-generation high-

throughput sequencing of full-length 16S rRNA genes was performed on rhizosphere soil bacteria， combined with 
bioinformatics analysis to reveal community characteristics and functional divergence.  It was found that 
Proteobacteria， Actinobacteria， and Bacteroidetes were the dominant phyla shared across all plant species.  Within 
Actinobacteria， genera Paenarthrobacter， Arthrobacter， and Pseudarthrobacter exhibited high connectivity in the co-

occurrence network， forming the core microbial community.  The L.  chinense rhizosphere displayed a unique 
community structure， with significantly higher relative abundance of Chloroflexi compared to other plant species （P<
0. 05）， and enrichment of specific biomarkers such as Longimicrobium.  Functional prediction indicated that the 
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rhizosphere microbiota of F.  hippophae had the highest abundance of carbon fixation pathways （e. g. ， one-carbon 
pool by folate）， while L.  chinense uniquely enriched the fatty acid elongation pathways.  Soil physicochemical 
analysis identified organic matter and available phosphorus as key drivers of bacterial community divergence in the L.  

chinense rhizosphere， whereas pH primarily shaped the communities of F.  hippophae， O.  aciphylla， and A.  

bidentatum.  In summary， the findings reveal that desert plants recruit stress-resistant functional microbes to their 
rhizosphere through selective enrichment of core genera like Pseudarthrobacter， thus providing insight and theoretical 
support for microbial-mediated restoration of desert ecosystems.
Key words： desert sand steppe； desert plant； rhizobacteria； core community； community structure and function

荒漠化是全球最为严重的生态环境问题之一。中国受荒漠化危害严重，内蒙古是荒漠化较为严重的省区之

一。荒漠化导致耕地、草地及林地等可利用土地资源退化和减少，甚至丧失生产力［1］。防治荒漠化和改善生态环

境，位居内蒙古“五大任务”之首［2］。内蒙古荒漠地区年均降水量低、年均蒸发量大，常年处于干旱、半干旱状态。

植被以旱生多年生草本植物和低矮灌木为主，建群种为短花针茅（Stipa breviflora），优势种为碱韭（Allium 

polyrhizum）和无芒隐子草（Cleistogenes songorica），主要伴生种有细叶葱（Allium tuberosum）、冷蒿（Artemisia 

frigida）、寸草薹（Carex duriuscula）、银灰旋花（Convolvulus ammannii）、木地肤（Kochia prostrata）、阿尔泰狗娃花

（Heteropappus altaicus）、狭 叶 锦 鸡 儿（Caragana stenophylla）、中 间 锦 鸡 儿（Caragana intermedia）和 红 砂

（Reaumuria soongorica）等，植物群落结构简单，草层稀疏、低矮，群落数量普遍较低，且存在较大区域差异［3-5］。

这些类群的植物都对干旱等恶劣生境具有一定耐性，并且能起到防风固沙的作用，对荒漠修复工作有关键作用。

植物根际微生物是定殖于根系表面及邻近土壤颗粒中的特殊微生物群落，其丰度和多样性显著高于非根际

区域（通常高 10~100 倍），植物根际微生物群落通常能够通过加强植物对速效养分的吸收利用、分泌植物激素、

抵御病原菌的入侵以及提高根际土壤抗氧化酶活力等多维度机制来促进植物生长，形成独特的“根际效应”［6］。

该群落以细菌为主，如假单胞菌属（Pseudomonas）和黄单胞菌属（Xanthomonas）等革兰氏阴性菌，这类细菌与植

物形成动态互惠网络：植物通过分泌氨基酸、有机酸及脱落细胞为微生物提供碳源和营养，而微生物则扮演着分

解有机物释放矿质元素、合成植物生长调节物质（如吲哚乙酸），并竞争性抑制病原菌定殖的角色［7］。这种互作关

系不仅驱动植物生长发育，还显著影响其环境适应能力，荒漠植物通过根际微生物介导的养分捕获和胁迫响应机

制增强对干旱、盐碱等逆境的耐受性，例如，徐道龙［8］发现荒漠植物根际不同微生物能够通过形成差异化的菌根

来协同植物适应干旱，Lucas 等［9］利用根际微生物构建的合成群落能够有效地缓解番茄（Solanum lycopersicum）受

到的盐碱胁迫。研究表明，植物通过根系分泌物主动调控根际微生物群落的结构与功能，这种选择性调控在宿主

植物应对生物/非生物胁迫时尤为显著，当植物感知病原菌威胁时，会分泌抗菌物质并富集拮抗性微生物，形成

“抗病型”微生物组［10］；而在营养胁迫下，则倾向于招募具有溶磷、固氮功能的微生物以优化养分利用，例如，王雪

莹等［11］发现红砂根际能够富集大量属于放线菌门（Actinobacteria）和变形菌门（Proteobacteria）的微生物来提高根

际土壤蔗糖酶和脲酶的活性，增强了植物根系的养分循环系统。不同物种通过基因型对根际微生物的调控存在

显著差异，例如豆科植物通过根瘤菌共生固氮系统实现氮素高效吸收［12］。荒漠生态系统中的植物根际微生物研

究具有特殊价值，极端环境（干旱、高温和贫瘠）塑造了独特的微生物群落特征，例如耐盐碱的放线菌门（链霉菌属

Streptomyces）和具有抗氧化酶系统的变形菌门微生物占比显著升高［13］。这些微生物通过分泌胞外多糖增强土壤

团聚体稳定性，或通过合成渗透调节物质（如脯氨酸）协同植物维持细胞渗透平衡，成为荒漠植被生存的关键生物

因子［14］。解析此类微生物群落的组成与功能，不仅可揭示植物-微生物协同进化机制，还可为退化生态系统的微

生物修复技术开发提供理论依据。因此，以鄂尔多斯沙地草原试验示范基地附近沙地草原为研究区域，以该区域

的 沙 韭（Allium bidentatum）、杨 柴（Hedysarum mongolicum）、枸 杞（Lycium chinense）、猫 头 刺（Oxytropis 

aciphylla）和大果沙棘（Hippophae rhamnoides）5 种不同的荒漠植物为研究对象，收集其根际土壤进行 16S rRNA
第三代高通量测序，进而对其微生物群落结构进行分析，旨在解析鄂尔多斯沙地草原 5 种不同荒漠植物根际细菌
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群落组成、功能及其核心微生物类群，填补了相关研究的空白，并且深入了解并挖掘荒漠植物根际微生物资源，为

相关研究提供了理论基础。

1　材料与方法

1. 1　研究区域概况

研究区域位于库布齐沙地东缘鄂尔多斯沙地草原试验示范基地（110º12′21″ E，43º43′49″ N），平均海拔

1100 m，年均温 6 ℃，最低气温-22. 3 ℃，最高气温 38. 3 ℃，年均降水量 310 mm，年蒸发量 2600 mm。该地区为温

带大陆性气候，年降水量小但蒸发量大，气温高，昼夜温差大，年大风天数为 25~35 d，是典型的半干旱荒漠生态

环境。该地区以耐干旱的矮灌木和草本植物为主，主要种类包括沙韭、杨柴、枸杞、猫头刺、大果沙棘、紫花苜蓿

（Medicago sativa）、羊草（Leymus chinensis）、冷蒿以及针茅草（Stipa capillata）等。

1. 2　样品采集与处理

选择该地区荒漠植物生长旺盛的时间段（7 月），对沙韭、杨柴、枸杞、猫头刺和大果沙棘进行根际土壤样品采

集，并分别命名为 SJ、YC、GQ、MT 和 FH。样地尽量平坦且无放牧，根据五点法设置 5 个大小为  10 m×10 m 的
样方，并在样方内随机选取 3~5 株长势相近的沙韭、杨柴、枸杞、猫头刺和大果沙棘，清除其土壤表面凋落层，挖

开根系周围土壤，采集整株植物。将植物的地上与地下部分分离，保留地下根系部分，将根系表面附着的大量松

动土壤抖落后，用无菌毛刷轻刷下附着在根系表面约  2 mm 的土壤作为根际土。样品采集过程中所有工具均经

过消毒处理。采样工作结束后将所有根际土壤均匀混合并装入无菌采样袋，迅速放入 4 ℃车载冰箱运送回实验

室，于-80 ℃储存用于高通量测序。

1. 3　高通量测序

取新鲜的沙韭、杨柴、枸杞、猫头刺和大果沙棘的根际土壤样品，每种植物 3 个重复，共 15 个样品，送往上海凌

恩生物科技有限公司，使用 Pacbio 测序平台进行高通量测序，提取根际土壤 DNA，利用 1% 琼脂糖凝胶电泳检测

抽 提 的 基 因 组 DNA。 按 指 定 测 序 区 域 ，合 成 带 有 barcode 的 特 异 引 物 。 采 用 TransGen 公 司 的

TransStart®FastPfu DNA 聚合酶（AP221-02），ABI GeneAmp®9700 型 PCR 仪进行 PCR 扩增。

全部样本按照正式试验条件进行，每个样本 3 个重复，将同一样本的 PCR 产物混合后进行 2% 琼脂糖凝胶电

泳检测，使用 AxyPrepDNA 凝胶回收试剂盒（AXYGEN 公司）切胶回收 PCR 产物，Tris_HCl 洗脱。参照电泳初

步定量结果，将 PCR 产物用 QuantiFluorTM-ST 蓝色荧光定量系统（Promega 公司）进行检测定量，之后按照每个样

本的测序量要求，进行相应比例的混合。之后进行 PacBio 文库构建，建库完成后进行 PacBio 测序，主要包括以下

步骤：1）引物与模板退火；2）荧光标记的 dNTP 与酶+DNA 模板形成复合物，短暂结合；3）荧光 dNTP 被激光照

射，发出荧光，收集荧光信号；4）酶反应过程，一方面使链延伸，同时使 dNTP 上的荧光基团脱落；5）聚合反应持续

进行，测序同时进行。测序完成后，将所得全部数据上传至凌恩生物云平台进行数据处理与分析。

1. 4　土壤理化指标测定

自然风干的根际土过 1 mm 筛后，参照章家恩［15］及行业标准方法测定以下指标。采用碱解扩散法测定速效

氮含量。称取 2. 00 g 风干土置于扩散皿外室。旱地土壤添加 1. 0 g 硫酸亚铁粉剂混匀，水稻（Oryza sativa）土无

须添加。内室加入 2 mL 含混合指示剂（溴甲酚绿-甲基红）的硼酸溶液。外室边缘涂碱性胶液密封，注入 10 mL 
NaOH 溶液后盖严。40 ℃恒温箱扩散 24 h，其间轻摇扩散皿 2~3 次促进扩散。取出后用标准 H₂SO₄滴定至蓝绿

色→微红色终点，同步进行空白校正。

速效氮 ( mg·kg-1 )= (V - V 0 )× C × 14. 0 × 1000
m

式中：V、V0为样品与空白耗酸体积（mL）；C 为 H2SO4浓度（mol·L-1）；m 为土样质量（g）。

采用重铬酸钾容量法-外加热法测定有机质含量。精确称取 0. 1~0. 5 g 过筛土样于硬质试管，加入 5. 0 mL 
0. 8 mol·L-1 K2Cr2O7溶液和 5 mL 浓 H2SO4，摇匀后加装空气冷凝管。180 ℃沙浴消煮 5 min（自沸腾起计时），冷却

后转移至三角瓶。稀释至 60 mL，加邻菲罗啉指示剂 3 滴，用 0. 1 mol·L-1 FeSO₄滴定至棕红色终点，同步空白
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标定。

有机质 (% )= (V 0 - V )× C × 0. 003 × 1. 724 × 1. 1 × 100/m

式中：V0、V 为空白与样品耗 FeSO4体积（mL）；C 为 FeSO4浓度（mol·L-1）；1. 1 为氧化校正系数。

采用 0. 5 mol·L-1 NaHCO3 浸提-钼锑抗比色法测定速效磷含量。称取 2. 50 g 风干土，加 50 mL 0. 5 mol·
L-1 NaHCO3浸提液（含 0. 1 g 无磷活性炭）。25 ℃振荡 30 min（180 r·min-1），立即用无磷滤纸（生产公司：赛多利

斯；产品编号：FT-3-209-385）过滤。吸取 10 mL 滤液，加 35 mL 水和 5 mL 钼锑抗显色剂，混匀后室温显色 30 
min。用分光光度计（Spectro 1000，DATACOLOR 公司）测定 700 nm 吸光度，以磷标准曲线（0~0. 5 mg·L-1）计

算浓度。

速效磷 ( mg·kg-1 )= ( 测得磷浓度 × 浸提液总体积 ) /土样质量

按土∶水=1∶10（m/v）称取 5. 00 g 土样，加入 50 mL 去 CO₂蒸馏水。150 r·min-1振荡 30 min，静置 30 min 后取

上清液。用校准后 pH 计（S500-Basic，METTLER TOLEDO 公司）（标准缓冲液校准）插入上清液，读取稳定 pH，

平行测定误差≤0. 1。
按土∶水=1∶5（m/v）称取 10. 00 g 土样，加入 50 mL 蒸馏水。150 r·min-1振荡 30 min，静置 30 min 后取上清

液。用电导率仪（S500-Basic，METTLER TOLEDO 公司）测定滤液电导率（electrical conductivity，EC，μs·
cm-1），同步测定 25 ℃下空白溶液校正。

1. 5　数据统计与分析

使用 Usearch（V10. 0. 240）软件对样品有效序列基于 98. 65% 相似度进行 OTU（操作分类单元 operational 
taxonomic unit）聚类生成。使用  Usearch-sintax（v10. 0. 240）对样品 OTU 完成物种注释。基于物种注释及相对丰

度，使用 R 语言（v3. 6. 3）完成细菌物种组成柱状图。根据抽平后的 OTU，采用 mothur（v1. 35. 1）完成细菌 Alpha
多样性指数计算，包括 Shannon 指数和 Chao1 指数等，并利用 SPSS 26. 0 软件对 5 种荒漠植物根际细菌 Alpha 多

样性指数进行单因素显著性分析。使用 R 语言（v3. 6. 3）PCoA 分析以及线性判别分析（linear discriminant 
analysis effect size，LEfSe）对 5 种荒漠植物根际土壤细菌群落差异进行分析。使用 qiime（1. 9. 0）软件进行 Core 
microbiome 分析以及使用微科盟生科云平台进行核心微生物网络分析。用凌恩生物云平台在线工具绘制生物信

息统计图。

2　结果与分析

2. 1　5 种荒漠植物根际细菌多样性分析

测序结果表明随着测序深度增加物种积累曲线趋于平坦，说明测序数据能反映样品物种的真实水平，可进行

后续分析。对 5 种荒漠植物根际土样品高通量测序结果质控后，基于 98. 65% 相似度进行 OTU 聚类分析，统计

分析样品序列数、OTU 数和多样性指数。

从 5 种荒漠植物的 15 个根际土样品共获得有效序列 228725 条，长度在 1300~1500 bp，接近 16S rRNA 基因

1500 bp 左右的序列共有 220798 条，占总序列数的 96. 53%。其中，5 种荒漠植物，沙韭（SJ）、杨柴（YC）、枸杞

（GQ）、猫头刺（MT）和大果沙棘（FH）分别得到 5989、10016、7076、10150 和 4712 条序列。通过 Chao1 和 Shannon
指数对 5 种荒漠植物的根际土壤细菌 Alpha 多样性进行评估。5 种植物根际细菌的 Chao1 指数由高到低依次为

FH>YC>MT>SJ>GQ，其中 FH 和 YC 显著高于 SJ 和 GQ（P<0. 05），表明 FH 和 YC 根际土壤细菌的丰富度

显著高于其他植物（图 1a）。Shannon 指数（图 1b）由高到低依次为 YC>SJ>GQ>FH>MT，其中 YC 根际土壤

细菌 Shannon 指数显著高于其他荒漠植物，MT 则最低（P<0. 05）。

基于 Unweighted Unifrac 和 Weighted Unifrac 距离算法，通过 PCoA 分析 5 种荒漠植物根际土壤群落结构的

差异。Weighted Unifrac 分析结果表明：第 1 轴细菌群落的聚类解释率为 66. 18%；第 2 轴的解释率为 11. 16%，2
个主要成分解释了 77. 34% 的细菌群落结构差异（图 1c）。物种荒漠植物根际土壤细菌群落同组样本点相对距离

较近，而不同植物间相对距离较大，表明不同植物间根际土壤细菌群落存在差异，其中 MT 与 YC 和 FH 的样本点
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相对距离较近表明其根际土壤细菌群落差异相对较小，而 GQ 和 SJ 样本点相较于其他植物距离较远表明 SJ 和
GQ 两种植物根际土壤细菌群落相比于其他 3 种植物差异较大。

2. 2　5 种荒漠植物根际细菌群落组成

沙韭、杨柴、猫头刺、枸杞和大果沙棘根际土壤细菌分别包括  9、6、7、10 和 7 个优势菌门（相对丰度>1%），其

中变形菌门、放线菌门、拟杆菌门（Bacteroidetes）、浮霉菌门（Planctomycetes）、酸杆菌门（Acidobacteria）和厚壁菌

门（Firmicutes）是 5 种荒漠植物根际共有的优势门类，但其丰度在所有样本中均存在差异。测序结果显示，在 5 种

荒漠植物中共有 19 个门，此外 GQ 存在 4 个独有的门、MT 存在 1 个独有的门，其余 3 种植物均不存在独有的微生

物门，说明在门水平上的微生物群落组成类型差异较小。

纲分类水平，28 个纲同时存在于 5 种荒漠植物根际土壤样本。在所有样本中主要含有的优势菌纲类型为 α-

变 形 菌 纲（Alphaproteobacteria）、放 线 菌 纲（Actinomycetia）、噬 几 丁 质 菌 纲（Chitinophagia）和 β - 变 形 菌 纲

（Betaproteobacteria），其余菌纲含量之和不足总量的 10%。其中 α -变形菌纲在 YC 样本中的所占比例最高

（24. 71%~27. 7%），但是在 GQ 和 FH 样品中所占百分比分别为 11. 19%~12. 96% 和 8. 73%~13. 46%，存在显

著差异（P<0. 05）。放线菌纲在 FH 样本中相对丰度为 28. 26%~58. 13%，但是在 SJ 和 GQ 中的丰度分别为

10. 24%~12. 27% 和 8. 58%~10. 08%，存在显著差异（P<0. 05）。综上，5 种荒漠植物根际土壤细菌群落在纲水

平的相对丰度存在显著差异。

在属分类水平上，5 种荒漠植物根际土壤共检测到 1014 个细菌属，其中 133 个为共有菌属（图 2）。不同荒漠

植物根际土壤中细菌优势类群（相对丰度>5%）差异显著（P<0. 05），其中沙韭（SJ）根际以中慢生根瘤菌属

（Mesorhizobium，5. 9%）为单一优势类群，其丰度显著高于其他类群；杨柴（YC）根际则显著富集假节杆菌属

（Pseudarthrobacter，9. 0%）、沉积物杆菌属（Sediminibacterium，5. 7%）及贪噬菌属（Variovorax，6. 1%）；枸杞

（GQ）根际主要存在较高丰度的伍斯氏菌属（Woeseia，5. 1%）；猫头刺（MT）根际则呈沉积物杆菌属（16. 4%）、假

节杆菌属（9. 6%）、马赛菌属（Massilia，5. 8%）和假单胞菌属（6. 1%）共同大量富集；大果沙棘（FH）根际以假节杆

菌属（27. 6%）和类节杆菌属（Paenarthrobacter，8. 9%）为双优势类群。以上结果表明，荒漠植物可通过差异化招

募微生物类群，进而形成特异的根际细菌群落结构。

图 1　5种荒漠植物根际土壤细菌群落多样性指数及 PCoA分析

Fig. 1　Five desert plants rhizosphere soil bacterial community diversity indices and PCoA analysis
SJ： 沙韭 A. bidentatum； YC： 杨柴 H. mongolicum； GQ： 枸杞 L. chinense； MT： 猫头刺 O. aciphylla； FH： 大果沙棘 H. rhamnoides； 下同 The same 
below； 不同小写字母表示差异显著（P<0.05） Different lowercase letters indicate significant differences （P<0.05） based on post-hoc tests； n=3.
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种分类水平，5 种荒漠植物样品中共检测到 2713 个种，其中有 137 个种同时存在于 5 种荒漠植物根际土壤样

品中。5 种植物（SJ、YC、GQ、MT、FH）的根际细菌群落在种水平上呈较大差异（图 3）。大湖居沉积物杆菌在所

有植物中均有检出，但其相对丰度存在显著差异（P<0. 05），这可能与研究的区域有关，由于该菌种广泛存在于

该地区的土壤中最后被不同种的植物招募最终定植于其根部。在沙韭（SJ）根际土壤中检测到 11 个优势菌种，其

中以中慢生根瘤菌属菌株 002294985（5. 29%）、产甲基脂肪族噬热单胞菌（3. 72%）、草地黄色伞菌（2. 84%）、大

湖居沉积物杆菌（2. 45%）和草地斯克尔曼氏菌（2. 13%）为主，中慢生根瘤菌属菌株 002294985 的相对丰度显著

高于其在枸杞和大果沙棘根际土中的相对丰度（P<0. 05），提升比例分别为 163. 3% 和 78. 9%，产甲基脂肪族噬

热单胞菌和草地黄色伞菌的相对丰度显著高于其在枸杞根际土中的相对丰度（P<0. 05），提升比例分别为

273. 7% 和 156. 2%，大湖居沉积物杆菌的相对丰度低于其在猫头刺根际土中的相对丰度，而草地斯克尔曼氏菌

仅在沙韭根际土中大量富集，其相对丰度显著高于其他 4 种植物（P<0. 05），其提升的相对丰度比例均超过

100%，并且在沙韭根际土壤中固氮相关菌属的菌株（中慢生根瘤菌属菌株和慢生根瘤菌属菌株）总占比达

9. 98%，这可能表明其根系细菌群落可以推进氮循环，促进沙韭生长。

杨柴（YC）根际土壤中的优势菌种以大湖居沉积物杆菌（4. 82%）、伊弗里基亚叶杆菌（2. 45%）、假节杆菌属

菌株 001663775（2. 01%）、贪噬菌属菌株 900115375（1. 41%）和嗜冷黄杆菌 A（Flavobacterium psychrophilum_A，

1. 28%）为主，其中大湖居沉积物杆菌相对丰度同样低于猫头刺根际土，假节杆菌属菌株 001663775 的相对丰度

显著高于其在沙韭根际土中的（P<0. 05），提高了 124. 8%，而贪噬菌属菌株 900115375 和嗜冷黄杆菌 A 则为杨柴

特有的优势菌种，显著高于其他 4 种植物根际土中的相对丰度（P<0. 05），分别高 87. 9%~786. 5% 和 255. 8%~
667. 2%。

枸杞（GQ）根际土壤中的优势菌种以放线菌纲未分类菌株（3. 49%）、土地长微菌（2. 88%）、不可培养伍斯氏

菌（2. 71%）、嗜气滨线菌（2. 62%）和被囊单胞菌属不可培养细菌（Tunicatimonas_uncultured bacterium，2. 12%）

为主，该植物根际土壤中的优势菌种类群极其特殊，与其他 4 种植物差异较大，上述 5 个优势菌种的相对丰度均显

著高于其他植物，这表明在枸杞根系微环境中可能存在着较强的宿主过滤机制，可能通过其根系分泌物协同招募

图 2　5种荒漠植物根际细菌属水平群落相对丰度

Fig. 2　Relative abundances of rhizosphere bacterial communities at the genus level for five desert plant species
“其他”表示相对丰度 top30 以后的菌属（种） Other represents the relative abundance of bacterial genera （species） ranking below the top 30； 下同 The 

same below.
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了大量具有特殊功能的特殊微生物类群。

猫头刺（MT）根际土壤中的优势菌种以大湖居沉积物杆菌（15. 79%）、紫黑色马赛菌（3. 95%）、假节杆菌属

菌株 001663775（2. 36%）、奥尔堡糖单胞菌（1. 89%）和草地黄色伞菌（1. 88%）为主，其中大湖居沉积物杆菌的相

对丰度高于其他植物，紫黑色马赛菌的相对丰度显著高于其他植物（P<0. 05），提升比例为 101. 5%~1072. 2%，

假节杆菌属菌株 001663775 的相对丰度同时高于沙韭和枸杞，并且相较于枸杞根际土中的相对丰度提高

877. 4%，达到显著水平（P<0. 05），奥尔堡糖单胞菌的相对丰度相较于沙韭和杨柴分别显著提高（P<0. 05）
122. 4% 和 108. 6%，草 地 黄 色 伞 菌 的 相 对 丰 度 显 著 高 于 杨 柴 根 际 土 中 的 相 对 丰 度 ，提 高 比 例 为 90. 4%
（P<0. 05）。

大果沙棘（FH）根际土壤中的优势菌种以大湖居沉积物杆菌（6. 74%）、类节杆菌株 000526335（5. 11%）、假

节杆菌属菌株 001663775（4. 43%）、产甲基脂肪族噬热单胞菌（2. 91%）和节杆菌株 002008315（2. 69%）为主，其

中类节杆菌株 000526335 的相对丰度显著高于沙韭、杨柴和猫头刺（P<0. 05），提高比例分别为 604. 5%、

1028. 7% 和 883. 5%，而在枸杞根际土样品中未检测到该菌种。产甲基脂肪族噬热单胞菌的相对丰度高于枸杞、

杨柴和猫头刺根际土中的相对丰度，相较于枸杞根际土的相对丰度提升比例达到 974. 3%，达到显著水平（P<
0. 05），相较于杨柴和猫头刺根际土中的相对丰度仅分别提升 1. 89% 和 1. 76%，但其相对丰度相较于沙韭降低

1. 03%。节杆菌株 002008315 的相对丰度同时高于其他 4 种植物，相较于沙韭、杨柴和枸杞分别提高 120. 4%、

307. 5% 和 1244. 7%，达到显著水平（P<0. 05），而相较于猫头刺进提升 1. 33%。综上，沙韭、杨柴、枸杞、猫头刺

和大果沙棘的根际土壤细菌群落在种分类水平上存在差异，这表明不同的植物均会召集不同类群的微生物定植

其根际互利共生。

2. 3　5 种荒漠植物根际 LEfSe 差异物种分析

采用 LEfSe 分析不同分类水平的生物标志物，筛选荒漠植物根际土细菌群落在丰度上有显著差异的物种，

LDA 值代表不同组间差异显著物种的影响程度。5 种荒漠植物根际土壤中 LDA≥4. 0 的水平上共有 90 种差异

图  3　5种荒漠植物根际细菌种水平群落相对丰度

Fig. 3　Relative abundances of rhizospheres bacterial communities at the species level for five desert plant species
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物种，其中 YC、SJ、MT、GQ 以及 FH 根际土壤细菌群落中分别存在 12、24、15、23 以及 16 种（图 4）。沙韭与枸杞

根际分别检测到 24 和 23 个差异物种，显著高于其他植物（YC：12，MT：15，FH：16），这种高差异特征可能由于沙

韭根际富集的酸杆菌门具有高效降解植物分泌酚酸类物质的能力以及枸杞根际的绿弯菌门（Chloroflexi）可能参

与光能驱动碳固定进一步改善植物根系微环境所致。在沙韭根际土壤中显著富集了酸杆菌门、鞘脂杆菌纲

（Sphingobacteriia）、土地杆菌属（Pedobacter）等 7 个属以及中慢生根瘤菌属菌株等 4 个种水平生物标志物；在枸杞

根际则显著富集了绿弯菌门、γ-变形菌纲（Gammaproteobacteria）、长微菌属（Longimicrobium）等 7 个属以及土地

长微菌等 4 个种水平生物标志物，两种植物较其他植物富集的微生物类群更多。在杨柴根际土中显著富集了变

形菌门、贪噬菌属等 3 个属水平生物标志物；在猫头刺根际土样品中富集了噬几丁质菌纲、慢生根瘤菌属、马赛菌

属等 5 个属以及慢生根瘤菌属菌株等 3 个种水平生物标志物；大果沙棘根际土样品中则大量富集了放线菌门、假

节杆菌属等 6 个属以及节杆菌属菌株等 5 个种水平生物标志物。综上，不同种植物根际土壤的生物标志物间存在

差异，尤其是在沙韭和枸杞两种植物中表现更为明显，预示着两种植物的根际土壤微环境可能较为特殊。

2. 4　影响 5 种荒漠植物根际细菌群落的环境因子

2. 4. 1　5 种荒漠植物根际土壤理化指标分析　  本研究对 5 种荒漠植物根际土壤的有机质、速效磷、速效氮含

量、pH 和电导率进行测定（表 1）。5 种植物根际土壤的有机质含量由高到低排列为 FH>GQ>YC>SJ>MT，且

存在显著差异（P<0. 05），其中大果沙棘根际土有机质含量最高，且显著高于杨柴（P<0. 05）、沙韭和猫头刺，猫

头刺根际土有机质含量最低。5 种植物根际土壤的速效磷含量由高到低排列为 FH>GQ>YC>MT>SJ，且存

在显著差异（P<0. 05），其中大果沙棘根际土速效磷含量显著高于其他植物，沙韭根际土速效磷含量最低。5 种

植物根际土壤的速效氮含量由高到低排列为 MT>GQ>YC>FH>SJ，其中猫头刺根际土壤速效氮含量显著高

于杨柴、大果沙棘和沙韭，沙韭根际土速效氮含量显著低于所有植物（P<0. 05）。猫头刺根际土壤的 pH 最高且

显著高于其他植物（P<0. 05），其他植物间不存在显著差异。5 种植物根际土壤的电导率由高到低排列为 FH>
GQ>YC>MT>SJ，其中大果沙棘和枸杞根际土的电导率显著高于猫头刺和沙韭。

2. 4. 2　影响 5 种荒漠植物根际细菌群落的环境因子　  为探究影响荒漠植物根内细菌群落的主要土壤理化因

子指标，本研究通过去趋势对应分析（detrended correspondence analysis，DCA）对微生物群落数据（OTU 丰度表）

进行梯度长度检验（图 5）来选择合适的分析方法。结果显示 DCA 第一轴长度为 0. 43，解释率为 100%，表明所有

样本的微生物群落变异均沿 DCA1 轴分布。根据生态学排序分析的标准准则［16］，当 DCA 第一轴长度<3 时，表明

物种响应沿环境梯度呈线性关系，适合使用基于线性模型的冗余分析（redundancy analysis，RDA）；若 DCA 轴

长>4，则需选用基于单峰模型的典范对应分析（canonical correspondence analysis，CCA）。因此，本研究中的荒漠

植物根际土壤理化指标与根内生微生物群落更适合使用冗余分析来分析其相关性。

基于种水平物种丰度数据与土壤理化因子的冗余分析（RDA）结果显示（图 6），RDA1 解释率为 32. 4%，

RDA2 解释率为 24. 2%，总解释率达到 56. 6%，置换检验（permutation test）表明排序模型具有极显著统计学意义

（P=0. 001），这表明环境因子对微生物群落结构的驱动作用显著。从组间分布特征来看，5 种植物样品（FH、

GQ、MT、SJ 和 YC）在排序空间呈明显分离趋势。FH 和 MT 组主要集中于 RDA2 正半轴区域，GQ 组集中于第 4
象限，而 SJ和 YC 组分别分布在 RDA1 负半轴的不同象限，YC 组表现出与 RDA2 负半轴较强的相关性，表明不同

组间微生物群落结构存在显著差异。环境因子向量分析显示，有机质（OM）和速效磷（AP）与对 GQ 组的群落构

建具有强相关性，可能具有关键调控作用。土壤 pH 与 RDA1 负半轴高度关联，且 FH、MT 和 SJ 组与 pH 方向一

致，可能表明大果沙棘、猫头刺和沙韭的根际细菌群落受到其根际土壤 pH 的调控，而 YC 组则和所有土壤理化因

子的相关性较弱。本研究通过 RDA 排序直观揭示了不同采样组微生物群落结构的分异主要受有机质含量、磷氮

养分有效性及土壤酸碱度的梯度驱动，为解析环境因子与微生物群落互作机制提供了理论依据。

2. 5　5 种荒漠植物根际细菌核心微生物网络分析

根据 5 种荒漠植物根际土壤细菌序列聚类所得的所有 OTU 进行共现性网络分析（图 7）。结果表明，在 5 种

荒漠植物根际细菌群落中，主要包含的菌门有放线菌门、变形菌门和拟杆菌门，且这 3 个菌门在所有样本中为优
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图 4　5种荒漠植物根际细菌显著差异物种 LDA值分布

Fig. 4　The distribution of significant species LDA values of rhizosphere bacteria for five desert plant species
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势菌门，丰度较高，其中放线菌门节点占据拓扑网络

的核心地位。在属水平上主要富集了沉积物杆菌属、

慢生根瘤菌属、节杆菌属（Arthrobacter）、假单胞菌属

和类节杆菌属等菌属，最终筛选出 52 个彼此存在相关

性的 OTU，该 52 个 OTU 在 5 种植物根际土壤中均相

对丰度较高且彼此具有一定相关性，其中 OTU1、
OTU37、OTU39 属于拟杆菌门，OTU9、10、11、12、16
和 17 等属于放线菌门，OTU3、4、6、7、8 和 13 等属于

变形菌门。OTU18 为拟杆菌门类群中丰度最高且

degree 最高（n=43），表明 OTU1 为该微生物网络中重

要 的 一 个 节 点 ，且 为 主 要 优 势 细 菌 之 一 ，说 明 该

OTU18（节杆菌属菌株）可能为荒漠植物根际细菌群

落中重要的物种。所有属与放线菌门节点丰度相近，

但 degree 值存在差异，其中 OTU9、10、11、12、16、18、
20、25 以及 28 degree 值相对较高（OTU28 最高，为

37），这些 OTU 分别包含类节杆菌属和节杆菌属，并

且假节杆菌属为荒漠植物根际土壤中的主要优势菌

属，也表明这些 OTU 在细菌群落中具有一定重要性。

在变形菌门细菌类群中各 OTU 丰度相近但 degree 值

存在差异，其中 OTU5、7、40 以及 49 degree 值相对较

高（OTU49 最高，为 35）并且都属于慢生根瘤菌属，在

微生物网络中相对重要。结合前面的结果大湖居沉

积物杆菌作为沙韭、杨柴、猫头刺和大果沙棘共有的

优势菌种及其在核心网络中的重要性进一步印证了

其在这些植物根际网络中的核心地位；在大果沙棘根

际富集了大量的节杆菌属菌株并且根据 LEfSe 分析

可知部分节杆菌属菌株是大果沙棘根际细菌群落中

的生物标志物，这表明了节杆菌属在大果沙棘根际微

生物网络中的重要性和独特性；假节杆菌属作为杨

表 1　5种荒漠植物根际土壤理化指标

Table 1　Physicochemical indicators of rhizosphere soil for five desert plant species

样品

Sample

沙韭 A.  bidentatum

杨柴 H.  mongolicum

枸杞 L.  chinense

猫头刺 O.  aciphylla

大果沙棘 H.  rhamnoides

有机质

Organic matter 
（g·kg-1）

51. 83±2. 12bc

53. 31±1. 49b

56. 82±1. 81ab

50. 38±2. 35c

57. 92±1. 24a

速效磷

Available phosphorus
（mg·kg-1）

96. 92±9. 62c

106. 62±8. 17bc

111. 15±7. 33b

98. 01±9. 22c

121. 31±5. 21a

速效氮

Available nitrogen 
（mg·kg-1）

4. 68±1. 17c

5. 62±1. 12b

5. 89±0. 98ab

6. 11±1. 23a

5. 12±1. 29b

pH

7. 93±0. 15b

7. 97±0. 12b

7. 84±0. 15b

8. 17±0. 06a

7. 82±0. 15b

电导率

Electrical conductivity 
（μs·cm-1）

295. 45±7. 01b

307. 62±11. 38ab

328. 70±9. 55a

297. 32±10. 41b

329. 88±9. 28a

注： 同列不同小写字母表示差异显著（P<0. 05），n=3。
Note： Different lowercase letters in the same colum indicate significant differences （P<0. 05） based on post-hoc tests； n=3.

图 5　5种荒漠植物根际细菌的 DCA排序

Fig. 5　DCA ordination of rhizosphere bacteria for five desert 
plant species

图 6　5种荒漠植物根际细菌的 RDA分析

Fig. 6　 RDA analysis of influencing factors of rhizosphere 
bacterial community structure for five desert plant species
OM： 有机质 Organic matter； AP： 速效磷 Available phosphorus； AN： 
速效氮 Available nitrogen； EC： 电导率 Electrical conductivity.
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柴、猫头刺和大果沙棘的共同优势菌属和网络的重要节点可能与其具备分泌吲哚 -3-乙酸（indole-3-acetic acid，
IAA）和 1-氨基环丙烷-1-羧酸脱氨酶（1-aminocyclopropane-1-carboxylicaci，ACC 脱氨酶）的能力有关；慢生根瘤菌

属较为特殊，尽管在所有植物根际土壤中的相对丰度不具优势，但所有植物根际均富集了不同丰度的慢生根瘤菌

属菌株，这可能与其自身的固氮能力有关，在土壤贫瘠的荒漠草地中能够为植物提供更多的速效氮极为重要，再

次，在沙韭根际土壤中还富集了大量的中慢生根瘤菌属菌株，可以与慢生根瘤菌属菌株共同固氮模块协同促进氮

循环进一步凸显了其重要性。综上所述，属于沉积物杆菌属、节杆菌属、假节杆菌属及慢生根瘤菌属的 OTU 可

能为 5 种荒漠植物根际土壤中的核心微生物群落。

2. 6　5 种荒漠植物根际细菌群落功能预测

利用 PICRUSt2 对 5 种荒漠植物根际土壤细菌群落进行功能预测（图 8a），根据 NMDS 分析表明 5 种荒漠植

物根际细菌群落功能存在显著差异，其中枸杞与其他 4 种植物的差异最大。根据 KEGG 数据库注释的一级分类

层级热图（图 8b），发现微生物群落最丰富的通路为代谢通路，这表明代谢作用是该细菌群落的主要功能。其中，

枸杞与其他 4 种植物的代谢丰度存在较大差异。进一步对 5 种荒漠植物根际土壤细菌群落抗逆相关功能的酶进

行分析，筛选出与植物和微生物抗逆相关的过氧化物酶（peroxidase）、过氧化氢酶（catalase）、脯氨酸脱氢酶

（proline dehydrogenase）、Δ¹-吡咯啉 -5-羧酸还原酶（pyrroline-5-carboxylate reductase）、脯氨酸羟化酶（procollagen-

proline dioxygenase）、超氧化物歧化酶（superoxide dismutase）、α-淀粉酶（α-amylase）和木糖异构酶（xylsomerase）

图 7　5种荒漠植物根际土壤细菌核心微生物网络分析

Fig. 7　Core microbial network analysis of rhizosphere bacteria for five desert plant species
图中的节点大小代表该 OTU 的相对丰度高低；节点颜色越深表示该节点的 degree 值越大，degree 则表示该节点在网络中的度，即该节点与其他节点

的连接数，该值越高表明其在共现网络中的作用越大，越可能是核心群落；连线越粗表示两节点分别代表的 OTU 相对丰度的相关性越大，连线的颜

色则表示该相关性是否显著，红色为显著，灰色为不显著。 In the graph， the size of a node represents the relative abundance of the corresponding 
OTU； the darker the node color， the higher the degree value of that node. The degree indicates the number of connections a node has with other nodes in 
the network. A higher degree value suggests the node plays a more important role in the co-occurrence network and is more likely to be part of the core 
community； the thicker the connecting line （edge）， the stronger the correlation between the relative abundances of the two OTUs represented by the 
nodes. The color of the line indicates whether the correlation is statistically significant： red denotes a significant correlation， while grey indicates a non-

significant one.
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图 8　5种荒漠植物根际土壤细菌功能差异分析及功能基因、酶和代谢通路热图

Fig. 8　 Analysis of functional differences in rhizosphere soil bacteria of five desert plants and heatmap of functional genes， 
enzymes， and metabolic pathways
（a）： 5 种 荒 漠 植 物 根 际 土 壤 细 菌 群 落 功 能 NMDS 分 析 Non-metric multidimensional scaling （NMDS） analysis of functional characteristics in 
rhizosphere soil bacterial communities of five desert plant species. （b）： KEGG 数据库注释的一级分类层级热图 Hierarchical heatmap of primary 
classification levels in KEGG database annotation； map00785： 硫辛酸代谢 Lipoic acid metabolism； map00020： 三羧酸循环 Citrate cycle； map03060： 
蛋白质分泌 Protein export； map00521： 二噁英的降解 Dioxin degradation； map00072： 酮体的合成与降解： Synthesis and degradation of ketone 
bodies； map01230： 氨 基 酸 的 生 物 合 成 Biosynthesis of amino acids； map00471： D- 谷 氨 酰 胺 与 D- 谷 氨 酸 代 谢 D-glutamine and D-glutamate 
metabolism； map00710： 光 合 生 物 的 碳 固 定 Carbon fixation in photosynthetic organisms； map01062： 萜 类 化 合 物 与 甾 体 化 合 物 的 生 物 合 成

Biosynthesis of terpenoids and steroids； map02040： 鞭毛组装 Flagellar assembly； map00061： 脂肪酸生物合成 Fatty acid biosynthesis； map00780： 生
物素代谢 Biotin metabolism； map02030： 细菌趋化性 Bacterial chemotaxis； map00970： Apelin 信号通路 Apelin signaling pathway； map01212： 脂肪酸

代谢 Fatty acid metabolism； map00290： 亮氨酸与异亮氨酸的生物合成 Leucine and isoleucine biosynthesis； map00770： 泛酸与辅酶 A 的生物合成

Pantothenate and CoA biosynthesis； map03430： 错配修复 Mismatch repair； map00473： D-丙氨酸代谢 D-Alanine metabolism； map04112： 细胞循环

Cell cycle. （c）： KEGG 数据库注释的酶丰度热图 Heatmap of enzyme abundance annotated by the KEGG database； a： 蔗糖合成酶  Sucrose synthase； 
b： 胰蛋白酶  Trypsin； c： 过氧化物酶  Peroxidase； d： 超氧化物歧化酶  Superoxide dismutase； e： 脯氨酸羟化酶  Procollagen-proline dioxygenase； f： △
¹ -吡咯啉 -5-羧酸还原酶  Pyrroline-5-carboxylate reductase； g： 嗜热菌蛋白酶  Thermolysin； h： 过氧化氢酶  Catalase； i： 脯氨酸脱氢酶  Proline 
dehydrogenase； j： 蛋白酶体肽链内切酶复合体  Proteasome endopeptidase complex； k： 谷氨酰内肽酶  Glutamyl endopeptidase； l： α-淀粉酶  Alpha-

amylase； m： 木糖异构酶  Xylose isomerase. （d）： 根际细菌群落碳、氮、硫以及脂肪代谢功能通路热图 Heatmap of carbon， nitrogen， sulfur， and lipid 
metabolic pathways in rhizosphere bacterial communities； a： 脂肪酸碳链延长  Fatty acid elongation； b： 脂肪酸的生物合成  Fatty acid biosynthesis； c： 
脂肪酸代谢  Fatty acid metabolism； d： 不饱和脂肪酸的生物合成途径  Biosynthesis of unsaturated fatty acids； e： 叶酸介导的一碳单位池  One-carbon 
pool by folate； f： 肿瘤中心碳代谢  Central carbon metabolism in cancer； g： 硫转运系统  Sulfur relay system； h： 光合作用生物的碳固定  Carbon 
fixation in photosynthetic organisms； i： 氮素代谢  Nitrogen metabolism； j： 硫素代谢  Sulfur metabolism； k： 脂肪酸降解  Fatty acid degradation； l： 多环

芳烃生物降解  Polycyclic aromatic hydrocarbon degradation； m： 近端小管碳酸氢盐重吸收  Proximal tubule bicarbonate reclamation； n： 碳素代谢  
Carbon metabolism； o： 原核生物的碳固定途径  Carbon fixation pathways in prokaryotes.
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等 13 个酶构建 KEGG 酶丰度热图（图 8c），其主要差异表现为，大果沙棘根际土壤微生物群落中的木糖异构酶、α-

淀粉酶、谷氨酰内肽酶（glutamyl endopeptidase）、蛋白酶体内肽酶复合体（proteasome endopeptidase complex）和脯

氨酸脱氢酶显著高于其他植物。枸杞根际土壤微生物群落的胰蛋白酶（trypsin）和蔗糖合成酶（sucrose synthase）
显著高于其他植物。沙韭根际土壤微生物群落中的噬热菌金属蛋白酶（thermolysin）、、Δ¹-吡咯啉 -5-羧酸还原酶

（pyrroline-5-carboxylate reductase）和超氧化物歧化酶显著高于其他植物。YC 根际土壤微生物群落中的过氧化

物酶和脯氨酸羟化酶显著高于其他植物。而 MT 根际土壤微生物群落则没有大量富集这些酶。

进一步展开对 5 种荒漠植物的细菌群落碳、氮、硫以及脂肪代谢功能通路的分析，并构建热图（图 8d），结果表

明 5 种植物在代谢功能方面同样存在差异，其中 FH 中富集的代谢通路种类最多，主要包括通过叶酸参与的单碳

代谢网络、原核生物中二氧化碳转化为有机碳化合物的主要代谢途径和生物体内碳流动与转化的过程等 5 个碳

相关的代谢通路；脂肪酸降解脂相关的代谢通路；硫元素相关的代谢通路和硫传递系统两种硫元素相关的代谢通

路；氮元素代谢通路。枸杞中仅有合成长链脂肪酸和超长链脂肪酸的过程大量富集并且显著高于其他植物。猫

头刺和杨柴富集的代谢通路相似，主要包括脂肪酸合成、生物体内合成脂肪酸和与硫元素相关的代谢通路等。沙

韭中主要富集了生物体内合成脂肪酸的代谢过程和不饱和脂肪酸的生物合成。综上所述，5 种荒漠植物根际土

壤细菌群落功能以及抗逆代谢通路均存在显著差异，并且这些代谢途径的差异，可能会对植物的生长发育、代谢

活动以及抗逆性产生显著影响。

3　讨论

3. 1　荒漠植物根际土壤核心细菌属水平及种水平群落差异显著

根际微生物群落可以作为植物生长及代谢功能的驱动者，具有提高植物的代谢效率及能力、增强植物对营养

物质的吸收及利用、提供抵抗病虫害和增强抗逆境胁迫等功能［17］。植物也会分泌复杂的有机物质为植物根系微

生物创造独特的生存环境，招募对自身生长代谢有益的微生物，因此不同植物根际微生物存在群落结构组成和功

能上的差异［18］。

植物根际是植物根系表面与土壤接触的区域，在根际存在大量微生物，目前常见的包括假单胞菌属、芽孢杆

菌属（Bacillus）、肠杆菌属（Enterobacter）和伯克霍尔德氏菌属（Burkholderia）；此外，常见的植物根际细菌（plant 
growth-promoting rhizobacteria，PGPR）还有农杆菌属（Agrobacterium）、埃文氏菌属（Eriwinia）、无色杆菌属

（Achromobacter）、黄杆菌属、巴斯德氏菌属（Pasteuria）、沙雷氏菌属（Serratia）等［19-21］。

本研究利用 PacBio 高通量技术来揭示鄂尔多斯沙地草原主要植物根际微生物群落结构的特点特征。楠

极［22］在对内蒙古呼伦贝尔地区的针茅以及杨柴根际微生物的研究发现，主要优势菌门为放线菌门、变形菌门、酸

杆菌门；Chen 等［23］通过高通量测序发现四子王旗地区的针茅样品中的优势菌门同样包括拟杆菌门和变形菌门。

在本研究中杨柴、大果沙棘、猫头刺、沙棘和枸杞根际土样本中的优势菌门为变形菌门、放线菌门和拟杆菌门，与

上述两个研究结果一致。这一现象可能与荒漠环境中高盐碱、低水分和强紫外辐射的胁迫压力有关。变形菌门

的广泛适应性、放线菌门的次生代谢产物合成能力（如抗生素和抗氧化物质），以及拟杆菌门的有机质降解功

能［24-26］，共同构成了荒漠植物根际微生物的“抗逆功能模块”。

在属分类水平上，5 种荒漠植物根际土中主要优势菌属为假节杆菌属、沉积物杆菌属、中慢生根瘤菌属和假

单胞菌属。程琳［27］在榆林荒漠草地的柠条（Caragana korshinskii）和沙柳根际土壤中发现假节杆菌属为优势菌属

且丰度在所有菌属中所占比例最高，两个研究结果相似。但枸杞样本的优势菌属与其他 4 种植物根际土壤优势

菌属差异较大，主要包括吉姆斯菌属和伍斯氏菌属等，可能与植物自身对微生物的召集作用有关。姚佳妮等［28］发

现宁夏荒漠草原的柠条、沙冬青（Ammopiptanthus mongolicus）和猫头刺根际土壤中优势属为节杆菌属、红色杆菌

属（Rubrobacter）和微枝形杆菌属且相对丰度均存在差异。蒋星驰等［29］发现阴山北麓生长的沙冬青、蒙古短舌菊

（Brachanthemum mongolicum）、梭梭（Haloxylon ammodendron）、多根葱（Allium polyrrhizum）、白刺（Nitraria 

tangutorum）和红砂的根际细菌群落存在差异。以上两个研究均发现不同种类的植物根际细菌群落在组成及丰

度方面都存在差异。在种分类水平上，5 种荒漠植物根际土壤中的优势细菌物种为大湖居沉积物杆菌、假节杆菌
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属菌株、中慢生根瘤菌菌株、产甲基脂肪族噬热单胞菌、慢生根瘤菌属菌株。其中沙韭、大果沙棘、杨柴、猫头刺的

优势菌种种类相近，而相对丰度却存在显著差异。巩瑞红［30］发现内蒙古四子王旗荒漠草原地区的短花针茅、银灰

旋花、多根葱、无芒隐子草和沙葱（Allium mongolicum）的根际土壤细菌群落存在差异，本研究结果与此相似。属

水平的显著差异（如枸杞中长微菌属、沙韭中的中慢生根瘤菌属特异性富集）揭示了植物对微生物的主动筛选机

制。这一结果支持“宿主过滤效应”理论［31］，可能与植物根系分泌物的化学梯度相关。例如，枸杞分泌的酚酸类物

质可能抑制革兰氏阳性菌（如放线菌）的生长，而促进绿弯菌门的定殖，这与 LEfSe 分析中枸杞根际绿弯菌门的显

著富集相吻合。以上分析均表明 5 种荒漠植物根际土壤细菌群落在不同分类水平都存在不同程度的差异性，尤

其是在属水平和种水平的差异较大。

为了更好地了解不同荒漠植物根际微生物群落组成的差异，本研究对 5 种荒漠植物根际土壤样品的细菌群

落进一步进行了 LEfSe 分析，结果表明不同植物在 LDA≥4. 0 的水平上的标志物种存在差异。杨鸿儒［12］发现内

蒙古西鄂尔多斯地区的霸王（Zygophyllum xanthoxylum）根际土中存在较高丰度的红螺菌目菌株且为样品的优

势菌目。在猫头刺根际土样品中大量富集了噬几丁质菌目、慢生根瘤菌科和马赛菌属等生物标志物。孟建宇

等［32］在鄂尔多斯地区的半日花（Helianthemum songaricum）、霸王、四合木（Tetraena mongolica）、沙冬青中分离出

7 株马赛菌属菌株，并且 7 株都具有一定的溶磷能力，本研究结果与此相似。在枸杞根际土样本中大量富集了绿

弯菌门、黄杆菌目、长微菌科和 γ-变形菌纲等生物标志物。在大果沙棘根际土样品中大量富集了放线菌门、微球

菌目和类节杆菌属等生物标志物。综上所述，不同荒漠植物根际土壤的微生物群落不论在多样性方面还是某类

微生物的相对丰度方面均存在差异。

3. 2　荒漠植物根际土壤细菌群落功能差异显著

不同荒漠植物根际细菌群落在门、纲、属水平均存在大量共有类群，但因不同植物根际分泌物的差异［33］，导致

其招募到的微生物类群不同，进而决定了不同植物根际土壤微生物的功能存在差异。在本研究中 5 种荒漠植物

根际共有的优势菌门为酸杆菌门和放线菌门，Fierer 等［24］研究发现酸杆菌门和放线菌门可加快土壤中有机质的

循环来促进植物更好的生长。沉积物杆菌属具有较强的多糖降解能力［34］，该菌属在猫头刺根际的大量富集可加

强其根际细菌群落对碳源的利用。同时，猫头刺根际土壤特异富集的马赛菌属菌株以及仅存在于枸杞根际的黄

杆菌目菌株都具有一定的溶磷能力，能够提高植物根对磷元素的吸收利用。枸杞根际特异性富集了大量的伍斯

菌属，而该菌属基因组中高拷贝 Na⁺/H⁺反向转运体基因（nha）和抗氧化酶基因［35］，因此该菌属可能帮助枸杞具

备更强的耐盐碱以及抗氧化功能，使其提高根系抗氧化能力，更好的定殖于荒漠环境。沙韭根际土壤富集了中慢

生根瘤菌属和慢生根瘤菌属，而两个属中的菌株一般具有固氮能力，可增加根际土壤中速效氮的含量，促进沙韭

在缺氮的荒漠环境中生长。Taman 等［36］发现，假单胞菌属与肥料共同施用于番茄根际可使其产量提高 32. 45%，

并且显著富集了促生微生物慢生根瘤菌的相对丰度，这表明该类群除自身具备促生能力外，还具有招募有益功能

菌的能力，这对于在严酷生存环境中的荒漠植物具有重要意义。此外，假节杆菌属不仅为大果沙棘根际土壤中的

优势菌属同时还可能为本研究 5 种荒漠植物根际中的核心细菌类群，已证实假节杆菌属菌株可通过增加土壤中

的脲酶和酸性磷酸酶活性，调节植物生长激素浓度，抑制植物根部病原菌生长及促进植物对氮和磷元素的吸收等

方式促进植物生长［37-40］。杨柴根际中大量富集的贪噬菌属，其基因组中存在 iadC 和 narG 基因，可能够通过对植

物激素以及氮循环双重调控来促进植物生长［41］。综上所述，不同植物因其自身种类以及根际土壤细菌群落组成

的差异，导致根际细菌群落在功能上存在差异，但其发挥的促生功能均能在一定程度上提高植物的抗逆性，进而

促进植物更好的生长。

3. 3　土壤理化性质对荒漠植物根际微生物群落组成和功能的驱动作用

本研究通过测定 5 种荒漠植物根际土壤的有机质、速效磷、速效氮、pH 及电导率以及通过 Picrust2 预测获得

各样本 KEGG 通路的丰度数据，进一步揭示了土壤理化性质与微生物群落结构和功能的紧密联系。结果表明，

不同植物根际土壤的养分水平和环境胁迫因子存在显著差异，这可能是驱动根际微生物群落分异的关键因素。
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其中土壤中速效养分对不同植物的根际细菌群落构建有着较大影响。大果沙棘（FH）的根际土壤表现出最

高的有机质含量（57. 92 g·kg-1）和速效磷含量（121. 31 mg·kg-1），这可能通过双重机制影响微生物群落，高有机

质为异养型微生物（如放线菌门）提供丰富底物，促进其通过 β-葡萄糖苷酶（EC 3. 2. 1. 21）等酶系参与有机质矿

化［42-44］。并且大果沙棘根际土壤细菌群落中的叶酸介导的一碳单位池、原核生物的碳固定途径和碳素代谢显著

高于其他植物（P<0. 05），以上的代谢途径均为植物生长以及抗逆的主要代谢途径［45］，且代谢通路均与碳循环特

别是碳固定相关，表明大果沙棘在荒漠环境的碳固定能力强。这也解释了 FH 根际放线菌纲相对丰度为

28. 26%~58. 13%，显著高于其他植物（P<0. 05）。速效磷的富集与假节杆菌属的高丰度（27. 6%）密切相关，该

属菌株可分泌酸性磷酸酶（EC 3. 1. 3. 2），溶解有机磷为植物可利用形态［46］，同时与共现网络中 OTU18（节杆菌属

菌株）的正相关性表明其可能通过群体感应调控磷代谢基因簇的表达［47］。不仅如此，在沙韭根际土样品中检测到

较高丰度的中慢生根瘤菌属菌株和慢生根瘤菌属菌株，这可能表明两个细菌类群通过自身较强的固氮能力加强

了沙韭根系的氮素循环及其对氮的吸收利用，导致沙韭根际的速效氮显著低于其他植物（P<0. 05）。以上均可

能表明不同植物在自身生长的同时会有选择性的召集有利于自身生存的微生物类群。

根据对 5 种荒漠植物根际土壤的理化指标的测定，土壤 pH 也是一项不可忽略的影响微生物群落构建的环境

因子。本研究中猫头刺（MT）根际土壤 pH（8. 17）显著高于其他植物（P<0. 05），这可能导致一些具有耐盐碱特

性的细菌类群被召集，例如：噬几丁质菌纲在 MT 根际的相对丰度达 12. 4%，较沙韭（SJ）提高 83. 0%。该类群可

能通过外膜孔蛋白调节胞内 pH 稳态，并利用碱性蛋白酶（EC 3. 4. 21. 62）降解几丁质获取氮源［48］。除此之外，高

pH 抑制氨氧化细菌（AOB）活性［49］，导致 MT 根际速效氮含量（6. 11 mg·kg-1）虽为最高，但其氮代谢通路丰度

（KEGG map00910）却低于 FH。这与 LEfSe 分析中 MT 根际缺乏硝化螺菌属（Nitrospira）标志物的结果一致。

根据对 5 种荒漠植物根际土壤的理化指标的测定，不同植物根际土壤的电导率存在显著差异，这可能表明盐

分胁迫会加强功能菌群的适应性进化。在本研究中枸杞（GQ）和大果沙棘（FH）根际电导率（328. 70~329. 88 μs·
cm-1）显著高于其他植物（P<0. 05），表明存在一定盐胁迫压力。而在枸杞根际显著富集的绿弯菌门可能通过合

成相溶性溶质（如海藻糖）维持细胞渗透压，其基因组中 trehalose-6-phosphate synthase（EC 2. 4. 1. 15）基因拷贝数

较非盐渍土壤菌株增加 2. 1 倍［50］。GQ 根际伍斯氏菌属（相对丰度 5. 1%）为其根际细菌群落的优势菌属，与电导

率呈正相关，表明该属菌株可能通过 Na+/H+反向转运蛋白（nhaA 基因）排出过量 Na+，同时激活 K+吸收系统

（kdp operon）维持离子平衡［51］。尽管 Picrust2 提供了有价值的功能预测，但其准确性仍受限于参考数据库的完整

性。未来，将结合代谢组学数据，以验证这些功能预测的生物学意义。

上述研究均表明微生物与植物互作可能使植物根系微环境更加稳定。因此，基于目前对荒漠地区植物根际

微生物群落组成与类群的相关研究较少，本研究以内蒙古鄂尔多斯库布齐沙地附近的沙地草原为地点，以该地区

生长的沙韭、杨柴、大果沙棘、猫头刺和枸杞的根际土壤为对象，对其微生物群落结构、核心细菌群落以及群落功

能进行考察与分析，为后续荒漠植物根际微生物功能研究与环境因素相关性研究提供理论基础。但本研究仅对

该区域的 5 种荒漠植物根际细菌群落及其功能进行分析，涉及的植物种类相对较少，并且未对微生物-植物互作

的机理进行研究与阐述，存在一定局限性，后续亦可以本研究为基础进一步深入挖掘不同区域的荒漠植物根际细

菌群落差异以及根际细菌与荒漠植物互作的机制。

4　结论

1）荒漠植物根际细菌群落组成具有相似性，但相对丰度具有特异性。5 种荒漠植物（沙韭、杨柴、枸杞、猫头

刺、大果沙棘）根际土壤中，变形菌门、放线菌门和拟杆菌门为共有的优势菌门（相对丰度>15%）。其中，枸杞根

际群落结构显著区别于其他植物，其绿弯菌门相对丰度显著高于其他物种（P<0. 05），且特异性富集长微菌属等

生物标志物。

2）核心微生物群落由放线菌门关键属构成。共现网络分析表明，节杆菌属、假节杆菌属和类节杆菌属在微生

物互作网络中具有高连接度（degree 值最高达 43），形成荒漠植物根际的核心功能模块。这些菌属可能通过分泌

胞外多糖、渗透调节物质（如脯氨酸）及抗病原菌代谢物，协同宿主增强干旱胁迫适应性。
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3）土壤理化因子驱动群落分异与功能分化。有机质（OM）与速效磷（AP）是枸杞根际细菌群落结构分异的

关键驱动因子（RDA 分析解释率 56. 6%）；pH 显著影响大果沙棘、猫头刺和沙韭根际群落组成（P<0. 05）； 大果

沙棘根际微生物的碳固定通路（如 one-carbon pool by folate）丰度最高，而枸杞独有脂肪酸延伸通路富集，表明植

物通过调控微生物功能优化荒漠逆境下的能量分配策略。

4）微生物资源为荒漠生态修复提供理论依据。荒漠植物通过根系分泌物选择性招募如假节杆菌属等具备溶

磷、固氮及抗氧化能力的核心菌群，构建“抗逆功能模块”。该发现揭示了植物-微生物协同适应机制，为微生物

介导的荒漠化土壤修复提供了关键物种资源与理论支撑。
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