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火焰山位于我国新疆吐鲁番盆地，是一座主要由砾岩和

泥岩组成的褶皱低山，曾是古丝绸之路上高昌国的地标，而

今是吐鲁番的核心地质遗迹景观. 该地区气候干旱炎热，土

壤盐渍化严重，整个山体寸草不生，基岩裸露. 特殊的地形

地貌和气候环境造就了火焰山地区极端恶劣的土壤环境. 在

这样极度恶劣的生境中有一些特殊生物资源存在，它们蕴涵

着生命进化历程的丰富信息，代表着生命对于环境的极限适

应能力，是生物遗传和功能多样性极其丰富和最具特色的宝
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摘   要   为评价火焰山地区土壤环境现状，并了解环境因子对土壤微生物数量和细菌群落结构的影响，测定了土壤

理化性质和4种典型土壤酶活性，结合传统分离培养计数所得微生物数量进行主成分分析（Principal Component 
Analysis，PCA）和相关性研究，运用变性梯度凝胶电泳（Denaturing Gradient Gel Electrophoresis，DGGE）技术结合冗

余分析（Redundance Analysis，RDA）解析影响细菌群落结构的关键因子. 结果表明：（1）火焰山地区土壤肥力状况较

差，主要特点为含水率低、养分贫瘠和盐碱化严重，其中盐分含量是限制土壤肥力水平的关键因素，脱氢酶活性可作

为快速评价火焰山土壤肥力的重要指标，多酚氧化酶活性最能代表火焰山土壤系统内的肥力变异状况；（2）火焰山

土壤微生物数量处于较低水平，细菌为绝对优势菌群（占98.13%），土壤水分是决定微生物数量的关键因子，但盐分

含量与微生物数量的相关性不明显；（3）环境因子与土壤细菌群落多样性和结构分布的相关性密切，全氮含量和土

壤水分是影响细菌群落多样性的关键因子，各环境因子对不同细菌群落的影响迥异，其共同作用决定了火焰山地区细

菌群落结构分布. 图5  表7 参39
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Abstract   For a comprehensive understanding of the extreme soil habitats on the Huoyan Mountain, the main factors 
for microbial growth need to be investigated. This paper aimed to evaluate the soil fertility status and to find out how 
environmental conditions affect the soil bacterial community structure on Huoyan Mountain. Correlation analysis and principal 
component analysis (PCA) were used to explore how soil physicochemical properties correlate with soil enzyme (polyphenol 
oxidase, dehydrogenase, catalase, urease) activities and microbe quantity. Denaturing gradient gel electrophoresis (DGGE) and 
redundancy analysis (RDA) were used to study the relationship between soil bacterial community diversity and environmental 
variables. The soil on Huoyan Mountain was found to be relatively infertile. Both moisture and nutrient content were extremely 
low, and the soil was severely salinized. The PCA indicated that total salt content was the key factor limiting soil fertility, that 
dehydrogenase activity could be used as an important indicator of soil fertility, and that polyphenol oxidase could represent the 
variation of soil fertility. The total soil microbial count was relatively low. Bacteria accounted for approximately 98% of the soil 
microbes. According to the correlation analysis, the microbe quantity was most significantly related to moisture content, but 
not to salt content. The RDA suggested that environmental variables, especially total nitrogen and moisture contents, correlate 
significantly with soil bacterial community diversity and structure. This research identified the key environmental variables 
for soil fertility and bacterial community structure. These results will provide a scientific basis for both soil management and 
further studies on microbes in the extreme environment on the Huoyan Mountain.
Keywords  Xinjiang; Huoyan Mountain; soil fertility evaluation; soil enzyme; soil microbe; bacterial community structure; DGGE
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藏 [1].  从20世纪90年代初开始，科学家们展开了对火焰山特

殊土壤环境中极端微生物的分离筛选研究 [2-4]，其中筛选出

一株高温中性蛋白酶产生菌“XJT-9503”，使我国在特性蛋白

酶研究领域居于国际领先水平 [5].  近年来，极端微生物的开

发和利用越来越成为生物技术领域的研究热点，但由于极端

微生物的生长环境特殊，研究过程中如何还原极端生境就成

了一大难题. 因此，掌握极端环境的土壤生境现状，了解其生

境中的群落多样性，对于推进极端微生物的研究具有重要意

义. 

土壤酶作为参与土壤中各种生物化学反应过程的生物

催化剂，是反映土壤综合肥力特征和土壤养分转化进程的良

好指标 [6-7]. 因此作为评价土壤质量优劣的一个重要方面，土

壤酶的活性高低能够揭示土壤发育的现状和趋势 [8]. 土壤酶

活性会随土壤环境变化而快速变化，常作为监测土壤质量变

化的敏感指标[9]. 土壤中的脱氢酶、过氧化氢酶、脲酶与土壤

肥力的诸因素密切相关，是判断土壤肥力状况的关键酶 [10-11]. 

多酚氧化酶能够促进土壤有机碳的累积过程，并且有报道称

其活性在土壤养分含量低的情况下才激活[12]，适于研究火焰

山贫瘠的土壤. 因此本实验选定土壤多酚氧化酶、脱氢酶、

过氧化氢酶、脲酶为研究对象. 

对于火焰山环境状况的研究，长久以来都集中于其形成

演化和环境变迁，少有结合土壤理化特性与微 生物多样性

的探究. 基于此现状，本研究拟通过测定火焰山地区土壤理

化性质和典型土壤酶活性，结合PCA（Principal Component 
Analysis，主成分分析）方法，以反映该地区土壤环境现状并

找出影响其肥力状况的主要因子 [13]，同时采用PCR-DGGE技

术分析土壤中微生物群落的多样性，结合土壤理化性质进行
RDA（Redundance Analysis，冗余分析）来探究影响火焰山土

壤微生物群落结构的关键因子，旨在对当地土壤生态环境进

行系统的生物化学评价，并为建立火焰山土壤环境质量评估

系统奠定基础，同时为开发和利用火焰山极端环境微生物资

源提供理论依据.  

1  材料与方法

1.1  研究区域概况
火焰山位于天山中东段南麓吐鲁番盆地中部. 山体呈东

西展布，长约100 km，南北宽约10 km，海拔高度230-500 m，

主峰由侏罗系、白垩系和古近系、新近系地层组成，主要岩

性为砂岩和泥岩. 火焰山地区属于温带大陆性荒漠气候，主

要特点为气温高、温差大、日照长、降水少、风力强，年平均

气温14.4 ℃，最高气温47.7 ℃，最低气温-25.2 ℃，夏季最高

地表气温可达82.3 ℃，年平均降水量16.4 mm，年平均蒸发量

高达2 844.9 mm，是北纬42°线上世界唯一的热火炉. 特殊的

地质环境和气候条件，导致火焰山整个山体土壤盐渍化，且

营养匮乏，山体寸草不生，童山秃岭. 

1.2  样地设置与采样方法
土壤样品在2013年4月采集于中国新疆的火焰山山脉（E 

89°29′35″-89°56′52″，N 42°55′19″-42°56′12″），在

实地调查的基础上，尽可能避开人为干扰因素，选定吐鲁番

地区二堡乡境内山体，沿着山脉每隔800m均匀布设5个样地

（表1）. 在每个样地20 m× 20 m范围内按照“三角形法”分别

布设3次重复 [14]，采样深度为0-20 cm，每次重复选取面积为
0.25 m2（50 cm × 50 cm）的3个样方混合，每个样方内的采样

量为0.5 kg. 土样采集完毕后立即装入已灭菌的封口聚乙烯袋

中，迅速放入冰盒保存，并及时运回实验室进行分析. 采集的

土样分为3部分：一部分进行风干处理，用于测定土壤理化性

质；另一部分放入4 ℃冰箱中保存，用于测定土壤酶活性和

微生物计数；剩余部分置于-20 ℃保存，用于土壤总DNA的

提取. 

1.3  实验方法
1.3.1  土壤理化性质测定    土壤含水率采用烘干法测定；pH
值采用电位法（GB7859-87）测定；有机质含量采用重铬酸钾

氧化-外加热法（GB7857-87）测定；全氮含量采用半微量凯

氏定氮法（GB7173-87）测定；全磷含量采用硫酸-高氯酸消

化-钼锑钪比色法（GB7852-87）测定；全钾含量采用氢氟酸-

高氯酸消化-火焰光度计法（GB7854-87）测定；碱解氮含量

采用扩散吸收法（GB7849-87）测定；速效磷含量采用酸-氟

化铵浸提-钼锑抗比色法（GB7853-87）测定；速效钾采用乙

酸铵浸提-火焰光度法（GB7856-87）测定；可溶盐总量含量

采用电导法（GB7871-87）测定 [15]. 
1.3.2  土壤酶活性测定    土壤多酚氧化酶、脱氢酶、过氧化氢

酶和脲酶的测定分别采用邻苯三酚比色法、TTC比色法、高

锰酸钾滴定法和苯酚钠比色法 [16]. 
1.3.3  土壤微生物的计数    土壤微生物数量使用稀释平板

法 [17]测定，细菌采用牛肉膏蛋白胨培养基，放线菌采用高氏1
号培养基，真菌采用马丁氏-孟加拉红培养基. 
1.3.4  土壤总DNA提取和16S rDNA的PCR扩增    采用美国
OMEGA Bio-Tek公司的E.Z.N.A Soil DNA Kit试剂盒，按操作

说明对土壤总DNA进行提取和纯化. 以提取的DNA作为模板

进行PCR扩增. 采用细菌16S rDNA基因V6-V8区具有特异性

的引物954F：5′-GC-GCACAAGCGGTGGAGCATGTGG-3′和

1369R：5′-GCCCGGGAACGTATTCACCG-3′[18]进行扩增，
所得片段长度在400bp左右. 为了使PCR产物在变性梯度胶中

表1  采样地分布

Table 1  Distribution of sample sites

土壤样品
Soil sample

经度 (E)
Longitude

纬度 (N)
Latitude

海拔 (h/m)
Elevation(m)

温度 (θ/℃)
Temperature

样地特征
Characteristics

A 89°34′56″ 42°55′57″ 105 41 山头向阳处泥岩 Mudstone exposure to the sun
B 89°56′52″ 42°56′12″ 153 24 沟壑间阴凉处泥岩 Mudstone in gully region
C 89°39′54″ 42°55′29″ 246 36 砂砾土 Gravel soil
D 89°29′35″ 42°55′19″ -52 34 风沙土 Sandy soil
E 89°27′25″ 42°55′51″ -20 35 盐渍土 Saline soil
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更好地分离，在前引物的5′末端增加40 bp富含GC碱基的序

列 [19]，GC夹子：5′-CGCCCGCCGCGCCCCGCGCCCGGCCC
GCCGCCCCCGCCCC-3′[20]. 

PCR采用50 μL反 应体系：10 × Ex-Taq buffer 5 μL
（TaKaRa），MgCl2 4 μL（25 mmol/L），dNTPs 4 μL（2.5 
mmol/L），前、后引物各1 μL，Ex-Taq DNA聚合酶0.25 μL（5 
U/μL）（TaKaRa），模板2 μL（20 ng左右），加ddH2O至50 μL. 

细菌16S rDNA-PCR扩增条件：为减少特异性扩增，采用

降落PCR法. 95 ℃ 5 min；94 ℃ 30 s，60 ℃ 30 s，72 ℃ 1 min，

之后每一循环退火温度降低0.5 ℃，10个循环；94 ℃ 30 s，55 
℃ 30 s，72 ℃ 1 min，25 cycles；72 ℃延伸10 min. 
1.3.5  变性梯度凝胶电泳（DGGE）及图谱分析     得到的PCR
产物利用DcodeTM Universal Mutation Detection System系统

（Bio-Rad Laboratories, Hercules, CA, USA）进行分离[21]. 从每

个样品PCR产物中取200 ng DNA加入到6%的聚丙烯酰胺凝

胶中，凝胶的变性范围为35%-65%（100%变性相当于7 mol/L
尿素和 40%去离子甲酰胺）. 电泳条件为：在温度60 ℃和电

压120 V下，电泳6 h；电泳缓冲液为1 × TAE. 电泳完毕后，经
SYBR greenⅠ（1:10 000稀释）染色3次共45 min，超纯水清洗

后，用Bio-Rad公司的凝胶成像系统进行拍照，并用图形分析

软件（Quantity One 4.5, Bio-Rad）对凝胶图像进行分析. 本研

究使用 Shannon- Weaver指数（H）和丰富度（S）评价土壤微

生物群落多样性. 其计算公式为：

 
1

ln
s

i i
i

H p p
=

= −∑
式中，S为某一泳道的条带总数 [22]，pi为泳道中某一条带的强

度与泳道中所有条带强度的比值 [23]. 
1.3.6  DGGE条带切胶测序分析     根据所得DGGE图谱，挑选

各样品的优势条带，在紫外灯照射下用无菌手术刀片将选定

的条带从凝胶上切割下来，随即浸泡于50 μL无菌超纯水中，

置于4 ℃过夜. 以所得的浸提液作为模板进行PCR扩增，引物

为不含GC夹子的954F/1369R，PCR反应体系和扩增程序与之

前相同. 得到的PCR产物使用DNA凝胶回收试剂盒（Omega）
进行纯化后与克隆载体（pGEM-T）连接，筛选出阳性克隆

送由上海英潍捷基公司（Life technologiesTM）测序. 测序
结果在GenBank数 据中进行BLAST比对分析，找出相似序

列，使用MEGA 5.1软件NJ算法构建系统进化树（进行1000次
bootstrap统计学检验）. 并将16S rDNA序列上传到NCBI数据

库中，序列登录号为KJ958472-KJ958478. 

1.3.7  统计分析     相关性分析和PCA分析利用SPSS 17.0软

件进行，土壤理化性 质与DGGE输出数 据的RDA分析利用

Canoco for Windows 4.5软件进行. 

2  结果与分析

2.1  土壤微生物数量、土壤理化性质、土壤酶活性及其
之间的相关性分析
通过测得的土壤微生物数量（表2）可看出，火焰山地区

土壤微生物的种类分布为细菌数量最多，放线菌数量次之，

真菌数 量 最 少，细菌为绝 对优势菌群. 这与王林 霞等 早 在

1991年的研究结果 [2]一致. 但对比我国其他地区的土壤微生

物数量测定结果会发现，该地区的土壤微生物总量远远低于

其他地区的土壤微生物数量. 各采样点间微生物数量的差异

表现为：A > B > D > E > C. 其中A、B样品在采样时的温差达

到17 ℃，但在微生物数量上的差异不大. 

表2  不同土壤取样点中土壤微生物数量比较（N = 3）
Table 2  Comparison of soil microbial quantity in different soil samples (N = 3) 

土壤样品
Soil 

sample

土壤微生物数量 Soil microbial quantity (n/102  CFU g-1, dry soil)
细菌

Bacteria
放线菌

Actinomycetes
真菌
Fungi

总数
Sum

A 49.67 ± 1.53a 0.91 ± 0.06a 0.04 ± 0.02a 50.62 ± 2.53a
B 47.67 ± 2.08a 0.50 ± 0.03c 0.06 ± 0.02ab 48.23 ± 2.10a
C 19.00 ± 1.00c 0.20 ± 0.03d 0.03 ± 0.02a 19.23 ± 1.02c
D 29.67 ± 1.48b 0.90 ± 0.05a 0.03 ± 0.02a 30.60 ± 1.56b
E 27.33 ± 2.52b 0.61 ± 0.03b 0.02 ± 0.01ac 27.96 ± 2.51b

表中数据为平均数±标准偏差. 同一指标中不同字母表示平均数的差异

在P < 0.05时达到显著水平. 

Data in the table are mean ± SD. Different small letters in the same row mean 

significant difference at 0.05 level among treatments.

各取样点土壤的理化性质测定结果见表3. 从整体来看，

各土样的理化性质存在显著差异，但整体波动较小. 参照全

国第二次 土壤普查推荐的土壤 肥力分级标准 [24]，该地区土

壤的有机质、氮、磷含量均处于极低水平，为土壤肥力等级

中的最低级，而其钾元素含量却远远高于标准水平，达到一

级优质土壤的钾含量水平，但单一营养元素的肥沃并不能改

善整体的土壤肥力状况. 土壤可溶盐总量的测定表明，火焰

山地区的土壤 盐含量整体 处于较高水平，最高盐含量达到

145.97 g kg-1，远高于普通植物的耐盐范围（< 3 g kg-1）. 测定

表3  不同土壤取样点中土壤理化性质比较（N = 3）
Table 3  Comparison of soil physicochemical properties in different soil samples (N = 3)

土壤样品
Soil sample

MC 
(r/%) pH OM

 (w/g kg-1)
TN

 (w/g kg-1)
TP

 (w/g kg-1)
TK

 (w/g kg-1)
AN

(w/mg kg-1)
AP

(w/mg kg-1)
AK

(w/mg kg-1)
TS 

(w/g kg-1)
a 1.92±0.02b 8.27±0.04b 2.06±0.10d 0.38±0.03a 0.52±0.02d 19.78±0.54a 78.40±2.12a 3.49±0.58c 287.50±12.50b 26.77±0.63c
B 2.03±0.02a 7.93±0.03b 1.41±0.06e 0.26±0.01b 0.57±0.02c 18.05±0.27c 34.30±2.12c 3.08±0.20c 270.83±7.22c 79.41±2.88b
C 0.87±0.02e 8.35±0.02c 4.62±0.08a 0.24±0.02b 0.61±0.01b 18.51±0.31c 44.10±3.68b 7.56±0.37a 533.33±7.22a 6.77±0.17e
D 1.23±0.04c 8.29±0.02b 3.71±0.03b 0.28±0.02b 0.74±0.01a 20.75±0.21b 31.85±2.12c 4.20±0.36b 291.67±7.22b 7.69±0.15d
E 1.03±0.04d 8.66±0.01a 2.89±0.06c 0.25±0.03b 0.63±0.01b 20.34±0.29ab 24.50±2.12d 3.26±0.50c 254.17±7.22d 145.97±4.32a

MC：含水率；pH：pH值；OM：有机质；TN：全氮；TP：全磷；TK：全钾；AN：碱解氮；AP：速效磷；AK：速效钾；TS：可溶盐总量. 表中数据为平均数

±标准偏差. 同一指标中不同字母表示平均数的差异在P < 0.05时达到显著水平. 

MC: Moisture content; OM: Organic matter; TN: Total N; TP: Total P; TK: Total K; AN: Alkali-hydrolyzable N; AP: Available P; AK: Available K; TS: Total 
soluble salt. Data in the table are mean ± SD. Different small letters in the same row mean significant difference at 0.05 level among treatments.
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结果表明，新疆火焰山地区的土壤含水率极低，pH偏碱性，

土壤肥力水平较低，且土壤盐渍化严重，由此也就可初步解

释其整个山体寸草不生的原因. 

酶活性测定结果（图1）显示，火焰山地区土壤酶活性整

体处于较低水平，且不同土样之间酶活性存在显著差异（P 
< 0.05）. 同时，4种酶活性在各土样间的变化趋势有所不同，

其中脱氢酶变化趋势与各土样间微生物数量的变化趋势基

本一致，这表明，脱氢酶 作为胞内酶，其活性可以作为土壤

微生物氧化还原系统的指标，用来有效表征土壤中微生物数

量. 此外，结合土壤理化性质分析，脲酶活性最高的土样A，

其碱解氮/全氮比值（20.6%）也明显高于其他土样，说明脲酶

在土壤氮素转化过程中发挥着重要作用，这与李华等的研究

结果 [25]一致. 

为进一步了解火焰山土壤养分与生物学指标之间的相互

关系，利用SPSS软件分析了土壤微生物数量与土壤理化性质

和土壤酶活性的相关性，结果如表4所示. 土壤微生物数量与

土壤含水率、pH值、有机质、全氮、碱解氮、速效磷、速效钾

和脱氢酶含量呈极显著相关，与全磷含量呈显著相关. 其中

土壤含水率与土壤微生物数量的相关性最为密切. 

在研究中发现，土壤理化性质与土壤酶活性之间也存在

一定相关性，分析结果如表5.  4种土壤酶的活性均与多个理

化性质表现出显著或极显著相关. 其中多酚氧化酶和脲酶都

图1  不同土壤取样点的4种酶活性差异比较. 同一指标中不同字母表示平均数的差异在P < 0.05时达到显著水平. 

Fig. 1  Comparison of soil enzymatic activities in different soil samples. Different small letters in the same row mean significant difference at 0.05 level 
among treatments.

表4  土壤微生物数量与土壤理化性质的相关性（N = 15）
Table 4  Relationships between microbial quantity and physicochemical properties in soil samples（N = 15）

指标 Index MC pH OM TN TP TK AN AP AK TS PPO DH CAT URE
B 0.979** -0.611** -0.907** 0.657** -0.585* -0.181 0.521* -0.701** -0.614** 0.066 0.190 0.719** 0.321 0.188
A 0.413 0.015 -0.368 0.650** 0.157 0.694** 0.308 -0.658** -0.728** -0.072 0.197 0.448* -0.227 0.631**

F 0.630** -0.682** -0.467* 0.263 -0.321 -0.468* 0.307 -0.159 -0.108 -0.173 0.014 0.562* 0.514* -0.178
T 0.977** -0.605** -0.905** 0.664** -0.575* -0.165 0.522** -0.707** -0.622** 0.064 0.192 0.721** 0.313 0.199

B：细菌；A：放线菌；F：真菌；T：微生物总数；MC：含水率；pH：pH值；TN：全氮；TP：全磷；TK：全钾；AN：碱解氮；AP：速效磷；AK：速效钾；

TS：可溶盐总量. 表中*表示相关性在P < 0.05达到显著水平，**表示相关性在P< 0.01达到显著水平. 

B: bacteria; A: Actinomycetes; F: Fungi; T: Total microbe quantity; MC:Moisture Content; OM: Organic Matter; TN: Total N; TP: Total P; TK: Total K; AN: 
Alkali-hydrolyzable N; AP: Available P; AK: Available K; TS: Total soluble salt. *and ** indicate significant difference at the level of 0.05 and 0.01, respectively.
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与土壤全氮含量表现出极显著正相关，这表明在火焰山地区

的土壤生境中，脲酶和多酚氧化酶的活性能够很好地反映土

壤氮素含量. 在4种土壤酶中，脱氢酶与土壤含水率、pH值、

有机质含量极显著相关，与速效磷、速效钾显著相关，与土

壤理化性质相关性较密切，这说明，脱氢酶活性可作为评价

火焰山土壤肥力的一项重要指标. 

2.2  土壤细菌遗传多样性
2.2.1 DGGE图谱及UPGMA聚类分析     通过DGGE实验，得到

5个土壤样品的16S rDNA基因V6-V8区指纹图谱（图2a）. 每

个土壤样品经过变性梯度凝胶电泳都分离出数目不等的电泳

条带，而电泳条带的多少能直观地反映土壤细菌群落的遗传

多样性 [21]，各条带的亮度则反映了细菌群落的丰度. 此外，从

图谱中可以看出，不同样品间具有许多迁移率相同的条带，

这表明供试土壤样品之间存在一些共有的细菌种群，但这

些共有条带的强度又各不相同，说明相同细菌种群在不同土

样中的含量有所不同. 

将电泳图谱进行UPGMA聚类分析，结果如图2b.  一般

认为相似值高于0.60的两个群体具有较好的相似性 [19]，将5
个土壤样品聚为一类的相似值达到0.66，说明供试土样的细

菌群落结构差异较小，其中C、E两个土壤样品的群落结构相

似度最高，达到0.85. 

图2 土壤样品16S rDNA扩增片段的DGGE图谱（a）和聚类分析图（b）. 数

字标记条带被切胶测序. 

Fig. 2  DGGE patterns (a) and UPGMA dendrogram (b) of 16S rDNA 
fragments amplified with DNA from soil samples. Number-marked bands 
were excised for sequencing.

2.2.2  土壤细菌群落多样性指数    根据电泳图谱中条带的多

少和亮度所计算的Shannon-Weaver指数可作为比较细菌种

群多样性的指数，直观 地反映样品微生物群落的遗传多样

性 [26]，多样性指数数值越大，表明土壤微生物的群落结构多

样性越高，反之亦然 [27]. 为计算样品细菌群落多样性指数，

本研究设 计3次平行实验，根据得到的DGGE电泳图谱，对

样品中的细菌多样性指数（H），丰富度（S）指标进行分析

（表6）. 结果表明，所有样品的多样性指数差异性显著（P< 
0.05），其中土样D的多样性指数最大（H = 2.41），土样C的多

样性指数最小（H = 1.45）. 

表6  土壤细菌群落多样性指数（N = 3）

Table 6  Soil bacterial community diversity index（N = 3）

土壤样品
Soil sample

Shannon-Weaver 指数(H)
Shannon-Weaver index

丰富度(S)
 Richness

A 1.81 ± 0.02d 12 ± 1.00b
B 2.21 ± 0.02b 18 ± 2.08a
C 1.45 ± 0.03e 7 ± 1.53c
D 2.41 ± 0.03a 13 ± 2.00b
E 2.00 ± 0.08c 12 ± 1.53b

表中数据为平均数±标准偏差. 同一指标中不同字母表示平均数的差异

在P < 0.05时达到显著水平. 

Data in the table are mean ±SD. Different small letters in the same row mean 
significant difference at 0.05 level among treatments.

2.2.3  DGGE条带的测序分析    为更加深入地了解土壤中的优

势菌群，将DGGE电泳图谱中的优势条带切胶回收，分离到

的单一条带测序鉴定，共得到7个条带（见图2a），测序结果

在GenBank数据库中进行BLAST比对，结果显示其中4条序

列与数据库中已有序列的相似度在97%以上，而Band 5、Band 
6和Band 7序列的比对结果相似度较低（82%-86%）. 从DGGE
优势条带的系统进化树（图3）中可看出，所有序列可分为3
个主要的簇，其中Band 1-5聚在第一个簇里，其同源菌株均

为γ-Proteobacteria（γ-变形菌纲）；Band 6和Band 7分别单独聚

在第二和第三簇里，由于其与同源菌株的相似度较低，对序

列的分类还需后续深入研究. 结合电泳图谱可发现Band 1-5
为5个土壤样品的共有条带，由此可基本判定γ-Proteobacteria
为火焰山土壤中的优势细菌类群. 同时，比对结果显示有3个

条带与现有菌株的同源性较低，说明这些细菌可能是目前尚

未培养或者是难获得纯培养物的新种资源. 这些菌群长期适

表5  土壤酶活性与理化性质的相关性（N = 15）
Table 5  Relationships between soil enzymes activity and physicochemical properties in soil samples（N = 15）

指标 Index MC pH OM TN TP TK AN AP AK TS
PPO 0.114 0.167 0.081 0.738** -0.551* 0.074 0.914** 0.236 0.277 -0.425
DH 0.790** -0.844** -0.626** 0.258 0.011 -0.153 0.074 -0.528* -0.505* -0.203

CAT 0.463* -0.846** -0.373 -0.322 0.058 -0.592* -0.337 -0.143 -0.093 -0.061
URE 0.064 0.376 0.046 0.776** -0.021 0.568* 0.732* -0.085 -0.118 0.288

MC：含水率；pH：pH值；OM：有机质；TN：全氮；TP：全磷；TK：全钾；AN：碱解氮；AP：速效磷；AK：速效钾；TS：可溶盐总量；PPO：多酚氧化

酶；DH：脱氢酶；CAT：过氧化氢酶；URE：脲酶. *表示土壤酶活性与土壤理化性质的相关系在P < 0.05达到显著水平，**表示土壤酶活性与土壤理化

性质的相关系在P< 0.01达到显著水平. 

MC: Moisture Content; OM: Organic Matter; TN: Total N; TP: Total P; TK: Total K; AN: Alkali-hydrolyzable N; AP: Available P; AK: Available K; TS: Total 
soluble salt; PPO: Polyphenol Oxidase; DH: Dehydrogenase; CAT: Catalase; URE: Urease. * and ** indicate significant difference at the level of 0.05 and 0.01, 
respectively.
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应火焰山干旱、高温、有机质缺乏、盐碱度较高的极端环境，

最终成为优势菌株，作为生物学领域的宝贵资源其开发和利

用还有待进一步研究. 

2.3  土壤理化性质与土壤酶活性的PCA分析
为评价火焰山地区土壤环境现状，并找出影响其肥力水

平的主要因子，本研究使用SPSS软件对所得土壤理化性质和

土壤酶活性数据做PCA分析. 根据主成分分析原理，以及相

关文献报道 [28]，当累积方差贡献率大于85%时，可用来基本

反应系统的变异信息. 由表7可看出，前3个主成分的累积方

差贡献率为87.476%，因此可用来代表土壤肥力系统的变异

信息. PCA分析结果见图4. 

表7  土壤的主成分特征值

Table 7  Principal component characteristic values of soil samples

成分
Component

第一主成分
1st Principal 
component

第二主成分
2st Principal 
component

第三主成分
3st Principal 
component

特征根
Latent root 4.926 4.357 2.964

方差贡献率(r/%)
Variance 35.183 31.121 21.172

累积方差贡献率(r/%)
Cumulative 35.183 66.304 87.476

图4 基于土壤理化性质与酶活性的主成分分析. MC：含水率；pH：pH值；

OM：有机质；TN：全氮；TP：全磷；TK：全钾；AN：碱解氮；AP：速效

磷；AK：速 效钾；TS：可溶盐总量；PPO：多酚 氧化酶；DH：脱氢酶；

CAT：过氧化氢酶；URE：脲酶. 

Fig.4  Principal Component Analysis (PCA) based on soil physicochemical 
properties and enzyme activities. MC: Moisture Content; pH: pH value; 
OM: Organic Matter; TN: Total N; TP: Total P; TK: Total K; AN: Alkali-
hydrolyzable N; AP: Available P; AK: Available K; TS: Total soluble salt; 
PPO: Polyphenol Oxidase; DH: Dehydrogenase; CAT: Catalase; URE: Urease.
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图3  DGGE优势条带的系统进化树. 
Fig. 3  Phylogenetic tree of the dominant DGGE bands.
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根据因子载荷系数与主成分系数之间的关系[29]，将因子

载荷换算为特征向量后，可以得到反映土壤肥力水平的综合

主成分表达式：
F = -0.107X1 + 0.073X2 + 0.167X3 + 0.060X4 - 0.037X5 - 0.009X6 

- 0.158X7 + 0.137X8 + 0.197X9 + 0.197X10 + 0.191X11 - 0.145X12 - 
0.143X13 + 0.128X14

上述表达式中，X1、X2、X3、X4、X5、X6、X7、X8、X9、X10、X11、
X12、X13、X14分别为土壤含水率、pH值、有机质、全氮、全磷、

全钾、可溶盐总量、碱解氮、速效磷、速效钾、多酚氧化酶、

脱氢酶、过氧化氢酶、脲酶的特征值. 将各指标的参数代入

上述函数中以算可得到综合主成分的得分，即能得到反映土

壤肥力的综合水平. 由上述函数式可看出，各理化性质中，有

机质、碱解氮、速效磷、速效钾含量对土壤肥力的贡献率较

大，而含盐量是限制土壤肥力的关键因素. 4种土壤酶中，多

酚氧化酶、脲酶与土壤肥力水平成正相关，并且贡献率较大. 

2.4 土壤环境因子与细菌群落结构多样性的RDA分析
对物种数据进行去趋势对应分析（DCA），分析过程中

去除了相对含量小于1%和只出现过一次的条带，对15个条带

的分析结果中第一排序轴的Lengths of Gradient（梯度长度）

值为1.253（< 2），因此环境因子对细菌群落分布的影响应选

用基于线性模型的RDA方法. 

图5  土壤细菌群落多样性与环境因子的RDA双序图. MC：含水率；pH：pH
值；TN：全氮；TP：全磷；TK：全钾；TS：可溶盐总量.
Fig. 5  Redundance Analysis (RDA) biplot based on DGGE banding 
patterns and environmental variables. MC: Moisture Content; OM: 
Organic Matter; TN: Total N; TP: Total P; TK: Total K; TS: Total soluble Salt.

在RDA双序图（图5）中，环境因子用箭头表示，箭头所

处的象限 表 示环境因子与排序轴间的正负相关性，箭头连

线长度代表该环境因子与种群分布相关程度的大小，而物种

在箭头连线间上的投影距离则代表其与环境因子间的相关

性大小 [30]. 从图5可看出，土壤中细菌群落结构主要与MC、
OM、TN和TP相关联，其中MC（r = 0.6735，P < 0.05）和TN
（r = 0.9133，P < 0.05）与物种第一排序轴呈正相关，OM（r = 
-0.6561，P < 0.05）和TP（r = -0.6717，P < 0.05）与物种第一排

序轴呈负相关. 土壤环境因子中pH和TS与细菌群落结构的

关联度较小，分析原因可能是由于火焰山极端土壤生境中所

能生存的细菌群落对于盐碱环境都有耐受性，因此pH和TS
就不再是影响其群落结构的关键因素. 双序图中15个条带所

代表的物种分散在4个象限中，它们与各环境因子相关性的

差异，代表了环境因子对物种多样性的影响程度，由此说明

火焰山土壤环境因子对其细菌种群分布也有显著影响. 

3  讨论与结论

3.1  火焰山地区土壤环境现状的生物化学评价
各土壤理化性质指标的测定结果表明，新疆 火焰山地

区的土壤含水率极低，pH偏碱性，土壤肥力水平较低，且土

壤盐渍化严重，整体土壤环境恶劣. 酶活性在一定程度上反

映了土壤 肥力和活性状况，是评 价土壤 水平高低的重要 指

标 [31]，利用土壤酶活性作为土壤肥力指标的评价方法，能与

土壤的化学分析互补，有助于提高土壤养分评价的效率 [32]. 

本研究中土壤酶活性的测定结果进一步论 证了火焰山地区

土壤养分贫瘠的结论，且发现4种土壤酶活性中脱氢酶与土

壤理化性质和微生物数量相关性最密切，表明脱氢酶既能有

效表征土壤微生物的数量和多样性，又能作为评价土壤肥力

的重要指标. 

主成分分析结果显示，土壤理化性质和土壤酶等各项

因子在主成分中的贡献率各不相同，可作为综合评价土壤肥

力状况的指标. 某种酶活性在主成分中的载荷量，代表这种

酶活性与主成分关系的密切程度，值越大与主成分关系越密

切，越能代表土壤系统内肥力的变异状况 [33]，因此，因子载

荷系数较大的多酚氧化酶和脲酶可作为火焰山土壤肥力变

异状况的监测指标. 根据主成分分析得出反映土壤肥力水平

综合得分表达式，可直观地了解各土壤理化指标对肥力的影

响情况，其中，含盐量是限制土壤肥力的关键因子. 以上结论

为火焰山地区的土壤生态管理提供了科学依据，有助于快速

高效地评价当地土壤状况，并推进火焰山土壤极端微生物

的研究. 

3.2  土壤理化性质对微生物数量和细菌群落多样性的影
响

土 壤 微 生 物 数 量 的 测 定 结 果 显 示 ，细 菌 为 火 焰 山

土壤 生 境 的 优 势菌 群，DG GE切 胶 测 序 分 析 进 一 步发 现
γ-Proteobacteria为其优势细菌类群. γ-Proteobacteria具有很强

的适应性，能在多种不同浓度范围的碳源环境中迅速生长，

并最终成为优势菌群 [34,35].  也有研究表明，γ-Proteobacteria
是分离中度嗜盐细菌的主要菌群 [36]. 在本研究中，土壤样品

的平均含盐量达到53.32g kg-1，属于高盐环境. 通过DGGE
切胶测序得到在该土壤环境中生长的优势菌群，其序列在
GenBank中的比对结果显示，与Serratia sp.、Citrobacter sp.等
菌属的同源性达到98%，而也有文献 报 道 这些菌属中具 有

耐盐能力较强的菌种[37-38]. 此外，Band 5、Band 6和Band 7在
Genbank中没有找到同源性较高的序列，表明在火焰山土壤

环境中可能会有尚未被人类发现的物种存在，开发和利用这

些极端环境下生存的优势菌株，对于丰富微生物资源和改善

新疆地区干旱盐碱土壤环境具 有重要的意义，值得深入研

究. 

相关性分析结果表明，在各土壤环境因子中，含水率对
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火焰山地区微生物数量的影响最大，这与Baldrian等的研究

结果 [39]一致，他们认为在温带大陆性气候地区，土壤水分是

决定微生物数量空间分布的最重要因素之一. 同时，土壤有

机质和氮素含量作为微生物生长的必要养分，也是影响火焰

山土壤微生物数量的关键因素. RDA双序图显示，土壤环境

因子与细菌群落结构分布和多样性之间有密切的相关性. 其

中土壤全氮含量和含水率与细菌群落结构的关联性最大，关

联性次之的是全磷和有机质含量，它们一起作为关键因素决

定着火焰山土壤细菌群落的多样性和结构分布. 土壤盐分在

与微生物数量和细菌群落结构多样性的相关性分析中都没

有表现出明显的相关性，由此可推测，火焰山地区土壤微生

物在长期盐渍化的土壤生境中形成了某种广泛存在的耐受机

制，使其对高盐环境有一定的适应性，该特殊的生理特性和

极端酶还有待研究. 
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