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不同荒漠植物根际土壤微生物群落结构特征

李欣玫，左易灵，薛子可，张琳琳，赵丽莉，贺学礼∗

河北大学生命科学学院，保定　 ０７１００２

摘要：于 ２０１５ 年 ７ 月在甘肃安西极旱荒漠国家级自然保护区采集膜果麻黄（Ｅｐｈｅｄｒａ ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉｉ）、红砂（Ｒｅａｕｍｕｒｉａ ｓｏｎｇａｒｉｃａ）、合
头草（Ｓｙｍｐｅｇｍａ ｒｅｇｅｌｉｉ）、泡泡刺（Ｎｉｔｒａｒｉａ ｓｐｈａｅｒｏｃａｒｐａ）和珍珠猪毛菜（Ｓａｌｓｏｌａ ｐａｓｓｅｒｉｎａ）５ 种典型荒漠植物根际土壤样品，利用磷

脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）法结合 Ｓｈｅｒｌｏｃｋ 微生物鉴定系统分析了土壤微生物群落结构。 结果表明，５ 种荒漠植物根际土壤微生物磷脂

脂肪酸种类和组成差异显著，其中表征革兰氏阳性菌的 １８：０ ｉｓｏ、１６：０ ｉｓｏ 和 １７：１ ｉｓｏ ω９ｃ 分别为红砂、珍珠猪毛菜特有表征放

线菌的 １８：１ ω７ｃ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ 仅在珍珠猪毛菜根际存在。 总 ＰＬＦＡｓ、真菌、放线菌和真菌 ／细菌在珍珠猪毛菜中显著最高，革兰氏

阳性菌、革兰氏阴性菌在膜果麻黄和珍珠猪毛菜根际显著高于其它植物，ＡＭ 真菌在合头草根际有最高值。 结构方程模型分析

表明，与植物相比，土壤因子对微生物群落结构影响更为显著，其中易提取球囊霉素对放线菌有显著影响，土壤碱解氮是革兰氏

阳性菌和革兰氏阴性菌的主要影响因子。 同时，土壤微生物群落结构可用于检测不同荒漠植物根际微环境土壤退化状况。
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安西极旱荒漠地区气候条件恶劣，植物种类组成和群落结构简单。 膜果麻黄（Ｅｐｈｅｄｒａ ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉｉ）、红砂

（Ｒｅａｕｍｕｒｉａ ｓｏｎｇａｒｉｃａ ）、 合 头 草 （ Ｓｙｍｐｅｇｍａ ｒｅｇｅｌｉｉ ）、 珍 珠 猪 毛 菜 （ Ｓａｌｓｏｌａ ｐａｓｓｅｒｉｎａ ）、 泡 泡 刺 （ Ｎｉｔｒａｒｉａ
ｓｐｈａｅｒｏｃａｒｐａ）作为安西极旱荒漠的代表性植被，分别隶属麻黄科、柽柳科、藜科和蒺藜科，其群落发育、分布及

对土壤微环境的调控作用差异显著。 此外，膜果麻黄等 ５ 种植物均具有根系发达、耐旱、抗风沙等特性，对极

旱荒漠生态系统维持具有重要作用。
土壤微生物参与多种生化反应过程，是有机物的主要分解者，在陆地生态系统养分循环中扮演着重要角

色，尤其对 Ｃ、Ｎ 循环过程具有重要意义［１⁃２］。 土壤微生物特性对土壤基质变化敏感，其群落结构组成和生物

量等可以反映土壤肥力状况，是重要的生物学指标［３⁃４］。 研究表明，土壤微生物与地表植被类型关系密切。
毕江涛等［５］认为在一定空间尺度具有相似环境的条件下，随着植物类型不同，土壤微生物活性和群落结构表

现出一定的差异。 Ｕｓｈｉｏ 等［６］研究认为，植物能够通过根系分泌物等途径向土壤输入不同质量的碳源，改变

土壤环境，进而影响土壤微生物群落结构。 目前，有关植被类型对土壤微生物群落结构影响的研究主要集中

于湿地、森林、草地等生态系统［６⁃８］，对荒漠生境中不同植被下土壤微生物群落结构的研究甚少。
基于此，我们假设：极旱荒漠生境中，不同植被下土壤微生物群落结构有显著差异。 因此，本试验采用磷

脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）法结合 Ｓｈｅｒｌｏｃｋ 微生物鉴定系统，研究膜果麻黄等 ５ 种极旱荒漠植物根际土壤微生物群落

结构，深入探讨植物种类和土壤因子对微生物群落组成和生态分布的影响，以期为干旱风沙区荒漠植被恢复

和生态环境保护提供依据。

１　 材料和方法

１．１　 样地概况

研究区位于甘肃安西极旱荒漠国家级自然保护区（９４°４５′—９７°００′Ｅ，３９°５２′—４１°５３′Ｎ），地处甘肃省瓜州

县境内。 该地区属典型大陆性气候，年均气温 ７．８—１０℃，年均降雨量＜５２．０ｍｍ，季节分配不均，夏季降雨量占

全年降雨的 ７０％左右，年蒸发量 ２７５４．９—３４２０ｍｍ。 土壤类型多为灰棕漠土，植被覆盖度低，主要有红砂、合头

草、珍珠猪毛菜、泡泡刺、膜果麻黄等（表 １）。

表 １　 ５ 种植物群落基本信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｉｖｅ ｐｌａｎｔ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

植物
Ｐｌａｎｔ

植物属性
Ｐｌａｎｔ ｐｒｏｐｅｒｔｙ

土壤类型
Ｓｏｉｌ ｔｙｐｅ

海拔 ／ ｍ
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ

经纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ ａｎｄ ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

红砂 Ｒｅａｕｍｕｒｉａ ｓｏｎｇａｒｉｃａ 柽柳科，小灌木 粗砾质荒漠土 １６８０ ４０°０４′５８．７６″Ｎ　 ９６°１１′３５．５７″Ｅ

合头草 Ｓｙｍｐｅｇｍａ ｒｅｇｅｌｉｉ 藜科，小半灌木 砂砾质荒漠土 １７９０ ４０°０３′５７．０３″Ｎ　 ９６°２０′３．２５″Ｅ

珍珠猪毛菜 Ｓａｌｓｏｌａ ｐａｓｓｅｒｉｎａ 藜科，半灌木 砾质荒漠土 １７９０ ４０°０３′５７．０３″Ｎ　 ９６°２０′３．２５″Ｅ

泡泡刺 Ｎｉｔｒａｒｉａ ｓｐｈａｅｒｏｃａｒｐａ 蒺藜科，灌木 灰棕荒漠土 １６８０ ４０°０４′５８．７６″Ｎ　 ９６°１１′３５．５７″Ｅ

膜果麻黄 Ｅｐｈｅｄｒａ ｐｒｚｅωａｌｓｋｉｉ 麻黄科，灌木 砾质荒漠土 １７２６ ４０°０４′ １３．３″Ｎ　 ９６°１４′３２．６″Ｅ

１．２　 样品采集

于 ２０１５ 年 ７ 月在保护区选取上述 ５ 种典型植物群落，分别在每个植物群落按五点采样法选取 ５ 株相隔

２００ｍ 左右、长势相近的植株，去除土壤表面枯枝落叶层，在距植株主干 ０—３０ｃｍ 土层范围内采集根样，自然

抖落根样根际土壤，混合均匀后装入隔热性能良好的自封袋带回实验室。 土样过 ２ｍｍ 筛后，部分保存在－
２０℃冰箱用于土壤微生物 ＰＬＦＡ 测定，其余用于土壤理化性质测定。

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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１．３　 土壤因子测定

土壤 ｐＨ 用精密酸度计 ＰＨＳ⁃３Ｃ 测定；土壤有效磷用碳酸氢钠浸提－钼锑抗比色法；全氮、氨氮、全磷用全

自动化学分析仪 Ｓｍａｒｔｃｈｅｍ２００ 测定；碱解氮用碱解扩散法；土壤有机碳用马弗炉烘干法；按 Ｗｒｉｇｈｔ［９］ 和
Ｊａｎｏｓ［１０］等方法测定总球囊霉素和易提取球囊霉素；用改进的 Ｂｒｉｍｎｅｒ 和 Ｔａｂａｔａｂａｉ［１１］ 方法测定土壤酸性磷酸

酶和碱性磷酸酶，其活性以 １ｇ 土样培养 １ｈ 后酸性磷酸酶和碱性磷酸酶转化对硝基苯磷酸二钠（ＰＮＰＰ）的量

表示。
１．４　 土壤微生物磷脂脂肪酸测定

土壤微生物群落结构根据 Ｂｏｓｓｉｏ 等［１２］的方法进行测定：将土壤提取液（氯仿∶甲醇∶磷酸缓冲液＝ １∶２∶０．８，
ｖ ／ ｖ ／ ｖ）加入到冷冻干燥土壤中提取脂类，利用硅胶柱（ＳＰＥ⁃Ｓｉ，５００ｍｇ ／ ６ｍＬ）进行分离纯化，纯化后的脂肪酸用

ＫＯＨ⁃甲醇溶液甲酯化，再加入甲酯化 Ｃ１９：０ 作为内标，用美国 Ａｇｉｌｅｎｔ ６８９０Ｎ 型 ＧＣ⁃ＭＳ 分析仪结合 Ｓｈｅｒｌｏｃｋ
ＭＩＳ４．５ 系统（Ｓｈｅｒｌｏｃｋ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ Ｓｙｓｔｅｍ）完成检测分析。 单个 ＰＬＦＡ 含量用 ｎｍｏｌ ／ ｇ 表示，特征磷

脂脂肪酸分类见表 ２。

表 ２　 特征磷脂脂肪酸（ＰＬＦＡ）分类

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐｉｄｓ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ （ＰＬＦＡ） ｓｉｇｎａｔｕｒｅｓ

磷脂脂肪酸分类
Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ＰＬＦＡｓ

特征磷脂脂肪酸
ＰＬＦＡｓ ｓｉｇｎａｔｕｒｅ

革兰氏阴性菌 Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ １６：１ ω７ｃ、１７：１ ω８ｃ、１７：０ ｃｙｃｌｏ ω７ｃ、１６：０ ２ＯＨ、１８：１ ω７ｃ、１９：１ ω６ｃ、１９：０ ｃｙｃｌｏ ω７ｃ

革兰氏阳性菌 Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ １５：０ ｉｓｏ、１５：０ ａｎｔｅｉｓｏ、１６：０ ｉｓｏ、１７：１ ｉｓｏ ω９ｃ、１７：０ ｉｓｏ、１７：０ ａｎｔｅｉｓｏ、１８：０ ｉｓｏ、２２：０ ｉｓｏ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ Ｇ＋、Ｇ－

真菌 Ｆｕｎｇｉ １８：２ ω６ｃ

真核生物 Ｅｕｋａｒｙｏｔｅ １６：３ ω６ｃ、１８：３ ω６ｃ、２０：４ ω６ｃ、２３：１ ω４ｃ

放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ １６：０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ、１８：０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ、１８：１ ω７ｃ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ

ＡＭ 真菌 Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ １６：１ ω５ｃ

１．５　 数据分析

所有数据取 ３ 个重复的平均值，用 Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 进行整理，利用 ＳＰＳＳ １９．０ 生物统计软件，对土壤因子和土

壤微生物群落进行单因素方差分析，对土壤微生物 ＰＬＦＡ 进行主成分分析；用 Ａｍｏｓ Ｇｒａｐｈｉｃｓ ２２．０ 构建结构方

程模型（ＳＥＭ）确定土壤因子与土壤微生物群落的相关性，其拟合标准如下：c
２ ／ ｄｆ＜２，Ｐ＞０．０５，ＲＭＳＥＡ＜０．０５。

２　 结果与分析

２．１　 土壤理化性质

５ 种植物根际土壤 ｐＨ 均呈碱性；总球囊霉素在泡泡刺中显著高于膜果麻黄、合头草和珍珠猪毛菜；酸性

磷酸酶在红砂中显著高于其它植物；碱性磷酸酶在红砂和泡泡刺中有最大值；土壤有机碳在合头草中最高，泡
泡刺中最低，其它植物间无显著差异；氨氮在不同植物间差异显著；土壤有效磷、全磷、全氮、碱解氮、易提取球

囊霉素在不同植物间均无显著差异（表 ３）。
２．２　 土壤微生物磷脂脂肪酸分析

本试验选取大于 ０．０１ｎｍｏｌ ／ ｇ 的 ２４ 种 ＰＬＦＡ 进行分析。 主成分分析表明（图 １），与土壤微生物 ＰＬＦＡ 相关

的 ３ 个主成分因子累积贡献率达 ９６．８３８％，分别可解释变量方差的 ７７．１４０％、１２．６１７％和 ７．０８１％。 不同植物

在 ＰＣ１、ＰＣ２ 和 ＰＣ３ 上分布较散，说明不同植物土壤微生物 ＰＬＦＡ 组成差异显著。 由表 ４ 可知，膜果麻黄、红
砂和珍珠猪毛菜在 ３ 个主成分上得分无显著差异，合头草、泡泡刺分别在 ＰＣ３ 和 ＰＣ２ 上的得分显著最高。

３　 ８ 期 　 　 　 李欣玫　 等：不同荒漠植物根际土壤微生物群落结构特征 　
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表 ３　 不同植物根际土壤因子

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｓ

变量
Ｖａｒｉａｂｌｅ

膜果麻黄
Ｅ． ｐｒｚｅωａｌｓｋｉｉ

红砂
Ｒ． ｓｏｎｇａｒｉｃａ

合头草
Ｓ． ｒｅｇｅｌｉｉ

泡泡刺
Ｎ． ｓｐｈａｅｒｏｃａｒｐａ

珍珠猪毛菜
Ｓ． ｐａｓｓｅｒｉｎａ

土壤 ｐＨ Ｓｏｉｌ ｐＨ ７．５０±０．１５ｂ ７．５５±０．２９ａｂ ７．８３±０．１６ａ ７．４３±０．０７ｂ ７．３３±０．０３ｂ
有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／ （μｇ ／ ｇ） ０．０５±３．８０ａ ０．０３±０．８０ａ ０．０８±２．８６ａ ０．０４±３．６２ａ ０．０３±１．２７ａ
全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ０．０７±０．２６ａ ０．０８±０．０８ａ ０．０９±０．０８ａ ０．０８±０．０２ａ ０．０９±０．０３ａ
全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ０．１３±０．２９ａ ０．１４±０．１７ａ ０．１９±０．４４ａ ０．１４±０．５４ａ ０．１７±０．３４ａ
碱解氮 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ０．０２８±０．００７ａ ０．０３５±０．０００ａ ０．０３７±０．００８ａ ０．０３７±０．００４ａ ０．０３０±０．０１１ａ
氨氮 Ａｍｍｏｎｉａ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ０．０２０±０．００４ｂ ０．０１０±０．００１ｃ ０．００７±０．００１ｄ ０．００２±０．００１ｅ ０．０２４±０．００２ａ
土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ／ （ｍｇ ／ ｇ） １４．４５±１１．０８ａｂ ７．０５±２．０２ａｂ １５．３１±３．６７ａ ４．０７±２．０４ｂ ５．４２±３．５７ａｂ
酸性磷酸酶 Ａｃｉｄ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ／ （μｇ ／ ｇ） １５．６２±６．８７ｂ ３５．８４±３．０９ａ ２２．４７±３．２３ｂ ２１．６７±９．１３ｂ １９．０４±７．３４ｂ
碱性磷酸酶 Ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ ／ （μｇ ／ ｇ） １７．８０±２３．４１ｂ ７１．２２±２０．３４ａ １０．９６±６．７２ｂ ５０．０７±１８．７１ａ ２．４２±０．９５ｂ
易提取球囊霉素
Ｅａｓｉｌｙ ｅｘｔｒａｃｔｅｄ ｇｌｏｍａｌｉｎ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ４．５４±３．３９ａ ２．７８±１．９８ａ １．４２±１．３２ａ ２．２１±０．７２ａ ５．６９±２．７６ａ

总球囊霉素
Ｔｏｔａｌ ｅｘｔｒａｃｔｅｄ ｇｌｏｍａｌｉｎ ／ （ｍｇ ／ ｇ） ８．２３±３．８６ｂ １０．９７±１．９７ａｂ ７．８２±１．５５ｂ １２．７３±０．９２ａ ７．１０±１．２１ｂ

　 　 不同字母表示不同植物群落间差异显著（Ｐ＜０．０５）

表 ４　 不同植物在 ＰＣ１、ＰＣ２ 和 ＰＣ３ 上得分

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｃｏｒｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ ＰＣ１， ＰＣ２ ａｎｄ ＰＣ３

植物 Ｐｌａｎｔ 主成分 １ ＰＣ１ 主成分 ２ ＰＣ２ 主成分 ３ ＰＣ３

膜果麻黄 Ｅ． ｐｒｚｅωａｌｓｋｉｉ ０±２．５４１ａ ０±０．２９４ａ ０±０．２８９ａ

红砂 Ｒ． ｓｏｎｇａｒｉｃａ －１．６８５±０．２９２ａ １．２１２±２．４１２ａ ０．３１８±０．２３８ａ

合头草 Ｓ． ｒｅｇｅｌｉｉ －１．９４２±０．２６５ｂ －１．６７５±０．６３９ｂ ０．３３２±０．３３８ａ

泡泡刺 Ｎ． ｓｐｈａｅｒｏｃａｒｐａ －１．２０４±０．２６０ｂ ０．７０２±０．５４６ａ －０．８５５±０．０７０ｂ

珍珠猪毛菜 Ｓ． ｐａｓｓｅｒｉｎａ ４．８３１±７．０７８ａ －０．２３８±０．８０７ａ ０．２０４±１．９６７ａ

　 　 不同字母表示同一植物群落在不同主成分上得分差异显著（Ｐ＜０．０５）

图 １　 土壤微生物 ＰＬＦＡ 主成分分析

Ｆｉｇ．１　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡ

　 Ｅ：膜果麻黄 Ｅｐｈｅｄｒａ ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉｉ；Ｒ：红砂 Ｒｅａｕｍｕｒｉａ ｓｏｎｇａｒｉｃａ；Ｓ：合

头草 Ｓｙｍｐｅｇｍａ ｒｅｇｅｌｉｉ；Ｎ：泡泡刺 Ｎｉｔｒａｒｉａ ｓｐｈａｅｒｏｃａｒｐａ；Ｓａ：珍珠猪

毛菜 Ｓａｌｓｏｌａ ｐａｓｓｅｒｉｎａ

将 ＰＬＦＡ 单体与 ＰＣ１、ＰＣ２ 和 ＰＣ３ 进行相关性分析

可知（表 ５），１５：０ ｉｓｏ、１５：０ ａｎｔｅｉｓｏ、１７：０ ａｎｔｅｉｓｏ（指示革

兰氏阳性菌）；１６：１ ω７ｃ、１７：１ ω８ｃ、１８：１ ω７ｃ（指示革兰

氏阴性菌）；１６：０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ、１８：０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ（指示放线

菌）是膜果麻黄根际土壤主要 ＰＬＦＡｓ。 １８：０ ｉｓｏ（指示革

兰氏阳性菌）；２３：１ ω４ｃ、２０：４ ω６ｃ（指示真核生物）；
１６：１ ω５ｃ（指示 ＡＭ 真菌） 是红砂主要 ＰＬＦＡｓ，其中

１８：０ ｉｓｏ、２３：１ ω４ｃ 仅在红砂中存在。 合头草根际土壤

ＰＬＦＡｓ 以 １８：１ ω７ｃ 、１９：０ ｃｙｃｌｏ ω７ｃ（指示革兰氏阴性

菌）；１６：０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ（指示放线菌）；１６：３ ω６ｃ、１８：３ ω６ｃ
（指示真核生物）为主。 １８：２ ω６ｃ（指示真菌）在泡泡刺

中占主导地位。 珍珠猪毛菜主要有 １５： ０ ｉｓｏ、 １５： ０
ａｎｔｅｉｓｏ、１７：０ ｉｓｏ、１６：０ ｉｓｏ 、１７：１ ｉｓｏ ω９ｃ（指示革兰氏阳

性菌）；１６：１ ω７ｃ、１７：１ ω８ｃ、１８：１ ω７ｃ、１９：０ ｃｙｃｌｏ ω７ｃ
（指示革兰氏阴性菌）；１６：０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ、１８：０ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ、
１８：１ ω７ｃ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ（指示放线菌）；２０：４ ω６ｃ（指示真核

生物）；１６：１ ω５ｃ（指示 ＡＭ 真菌）；１８：２ ω６ｃ（指示真菌），其中 １６：０ ｉｓｏ、１７：１ ｉｓｏ ω９ｃ 和 １８：１ ω７ｃ １０⁃ｍｅｔｈｙｌ 为
珍珠猪毛菜特有。 可见，不同植物根际土壤微生物主要 ＰＬＦＡ 种类和组成差异显著，但以表征革兰氏阴性菌、
革兰氏阳性菌和放线菌的特征脂肪酸为主。

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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表
５　

不
同
植
物
单
种
特
征

ＰＬ
ＦＡ

与
ＰＣ

１、
ＰＣ

２
和

ＰＣ
３
的
相
关
性
分
析

Ｔａ
ｂｌ
ｅ
５　

Ｃ
ｏｒ
ｒｅ
ｌａ
ｔｉｏ

ｎ
ａｎ

ａｌ
ｙｓ
ｉｓ

ｏｆ
ｓｉｎ

ｇｌ
ｅ
ＰＬ

ＦＡ
ｓｉｇ

ｎａ
ｔｕ
ｒｅ

ｗ
ｉｔｈ

ＰＣ
１，

ＰＣ
２
ａｎ

ｄ
ＰＣ

３
ｉｎ

ｄｉ
ｆｆｅ

ｒｅ
ｎｔ

ｐｌ
ａｎ

ｔｓ

单
种

特
征

ＰＬ
ＦＡ

Ｓｉ
ｎｇ

ｌｅ
ＰＬ

ＦＡ
ｓｉｇ

ｎａ
ｔｕ
ｒｅ

膜
果

麻
黄

Ｅ．
ｐｒ
ｚｅ
ωａ

ｌｓｋ
ｉｉ

红
砂

Ｒ．
ｓｏ
ｎｇ

ａｒ
ｉｃａ

合
头

草
Ｓ．

ｒｅ
ｇｅ
ｌｉｉ

泡
泡

刺
Ｎ．

ｓｐ
ｈａ

ｅｒ
ｏｃ
ａｒ
ｐａ

珍
珠

猪
毛

菜
Ｓ．

ｐａ
ｓｓｅ

ｒｉｎ
ａ

ＰＣ
１

ＰＣ
２

ＰＣ
３

ＰＣ
１

ＰＣ
２

ＰＣ
３

ＰＣ
１

ＰＣ
２

ＰＣ
３

ＰＣ
１

ＰＣ
２

ＰＣ
３

ＰＣ
１

ＰＣ
２

ＰＣ
３

１５
：０

ｉｓｏ
０．
９９

８∗
０．
９９

３∗
－ ０

．８
９７

０．
０７

３
０．
９４

４
０．
９６

４
０．
９９

６∗
－ ０

．８
７５

－ ０
．９
８８

０．
０７

８
－ ０

．７
６９

－ ０
．２
６４

０．
９９

５∗
０．
９９

１∗
０．
９４

９

１５
：０

ａｎ
ｔｅ
ｉｓｏ

０．
９９

７∗
０．
９９

１∗
－ ０

．８
９１

０．
６８

７
０．
９４

０
０．
９１

５
０．
７２

０
－ ０

．２
１０

－ ０
．７
６７

－ ０
．６
５７

－ ０
．０
８３

－ ０
．８
７３

０．
９９

５∗
０．
９９

２∗
０．
９４

８

１６
：３

ω６
ｃ

０．
９６

３
０．
９４

７
－ ０

．７
８６

０．
７４

７
－ ０

．３
１２

－ ０
．３
７５

１．
００

０∗
∗

－ ０
．８
４７

－ ０
．９
９５

∗
０．
８８

０
－ ０

．２
７３

０．
９８

９∗
０．
７３

７
０．
５６

２
０．
８６

７

１６
：０

ｉｓｏ
０．
４５

３
０．
４０

３
－ ０

．０
７４

０．
１４

８
０．
９６

６
０．
９８

１
０．
９８

１
－ ０

．９
２２

－ ０
．９
６５

０．
９１

５
－ ０

．３
４９

０．
９９

８∗
０．
９９

０∗
０．
９９

６∗
０．
９３

５

１６
：１

ω７
ｃ

１．
００

０∗
∗

０．
９９

８∗
－ ０

．９
１７

０．
６４

４
０．
９５

８
０．
９３

７
０．
９２

４
－ ０

．９
８０

－ ０
．８
９４

－ １
．０
００

∗∗
０．
７０

９
－ ０

．９
３５

０．
９８

６
０．
９９

８∗
０．
９２

５

１６
：１

ω５
ｃ

—
—

—
０．
２１

４
０．
９８

１
０．
９９

２∗
０．
０６

９
－ ０

．６
１４

０．
００

２
０．
９６

１
－ ０

．８
６７

０．
８１

１
０．
９９

８∗
０．
９５

９
０．
９８

６

１６
：０

１０
⁃ｍ

ｅｔ
ｈｙ

ｌ
－ ０

．９
９４

∗
０．
９９

８∗
－ ０

．９
６０

０．
９３

７
０．
６９

３
０．
６４

３
０．
９８

５
－ ０

．７
２０

－ ０
．９
９５

∗
０．
７７

２
－ ０

．０
８１

０．
９４

１
１．
００

０∗
∗

０．
９６

６
０．
９８

２

１７
：１

ｉｓｏ
ω９

ｃ
０．
７２

５
０．
６８

６
－ ０

．４
０５

０．
６７

２
０．
９４

７
０．
９２

４
０．
６３

７
－ ０

．０
９９

－ ０
．６
９１

０．
０２

０
０．
７０

４
０．
３５

７
０．
９６

９
１．
００

０∗
∗

０．
８９

２

１７
：０

ｉｓｏ
—

—
—

０．
００

８
０．
９２

０
０．
９４

４
０．
８２

４
－ ０

．３
６７

－ ０
．８
６２

０．
９２

８
－ ０

．３
８０

０．
９９

９∗
０．
９９

５∗
０．
９４

６
０．
９９

３∗

１７
：０

ａｎ
ｔｅ
ｉｓｏ

－ ０
．９
９８

∗
０．
９９

３∗
－ ０

．８
９７

０．
９７

８
０．
５７

９
０．
５２

３
０．
７３

７
－ ０

．２
３４

－ ０
．７
８３

０．
８７

８
－ ０

．２
６９

０．
９８

８∗
０．
９２

４
０．
９８

７
０．
８１

９

１７
：１

ω８
ｃ

０．
９５

１
０．
９６

６
－ ０

．９
９７

∗
０．
９６

４
０．
６２

９
０．
５７

５
—

—
—

０．
１８

５
０．
５７

６
０．
５０

７
０．
９３

５
０．
９９

２∗
０．
８３

５

１７
：０

ｃｙ
ｃｌ
ｏ
ω７

ｃ
—

—
—

０．
０１

０
０．
９２

１
０．
９４

５
—

—
—

－ ０
．７
０８

－ ０
．０
１３

－ ０
．９
０５

０．
９２

１
０．
８０

６
０．
９８

４

１６
：０

２Ｏ
Ｈ

—
—

—
－ ０

．１
５０

－ ０
．９
６７

－ ０
．９
８２

－ ０
．９
３７

０．
９７

３
０．
９０

９
—

—
—

—
—

—

１８
：３

ω６
ｃ

－ ０
．３
６１

－ ０
．３
０８

－ ０
．０
２６

０．
９５

７
０．
１１

６
０．
０４

９
０．
９９

５∗
－ ０

．７
６８

－ ０
．９
９９

∗
０．
６９

９
０．
０２

６
０．
９０

０
０．
８０

８
０．
６５

０
０．
９１

７

１８
：０

ｉｓｏ
—

—
—

０．
３７

３
１．
００

０∗
∗

０．
９９

９∗
—

—
—

－ ０
．９
４０

０．
９０

０
－ ０

．７
６９

—
—

—

１８
：２

ω６
ｃ

０．
９０

４
０．
８７

９
－ ０

．６
７０

０．
６４

３
０．
９５

９
０．
９３

８
０．
５９

３
－ ０

．０
４２

－ ０
．６
４９

０．
７２

０
－ ０

．９
９９

∗
０．
４４

３
０．
９８

０
０．
９０

７
１．
００

０∗
∗

１８
：１

ω７
ｃ

０．
９５

８
０．
９７

３
－ ０

．０
９９

４∗
０．
６５

３
０．
９５

５
０．
９３

３
０．
９９

６∗
－ ０

．７
７６

－ １
．０
００

∗∗
－ ０

．０
９２

０．
７７

９
０．
２５

０
０．
９９

６∗
０．
９９

０∗
０．
９５

３

１８
：０

１０
⁃ｍ

ｅｔ
ｈｙ

ｌ
０．
９８

７
－ ０

．９
９４

∗
－ ０

．９
７３

－ —
—

—
０．
９８

７
－ ０

．９
０７

－ ０
．９
７４

—
—

—
０．
９９

７∗
０．
９５

１
０．
９９

１∗

１８
：１

ω７
ｃ
１０

⁃ｍ
ｅｔ
ｈｙ

ｌ
—

—
—

０．
１４

７
０．
９６

６
０．
９８

１
—

—
—

０．
９３

０
－ ０

．３
８３

０．
９９

９∗
０．
９９

８∗
０．
９８

６
０．
９５

９

１９
：１

ω６
ｃ

—
—

—
０．
５９

７
０．
９７

４
０．
９５

６
—

—
—

０．
４０

５
０．
３７

４
０．
６９

１
—

—
—

１９
：０

ｃｙ
ｃｌ
ｏ
ω７

ｃ
０．
６９

４
０．
７３

３
－ ０

．９
１８

０．
６６

５
０．
９５

０
０．
９２

７
０．
９９

２∗
－ ０

．７
５４

－ ０
．９
９９

∗
０．
８９

２
－ ０

．２
９７

０．
９９

２∗
０．
９９

８∗
０．
９８

７
０．
９５

９

２０
：４

ω６
ｃ

—
—

—
０．
９９

７∗
０．
３３

１
０．
２６

７
０．
７５

６
－ ０

．９
９３

∗
－ ０

．７
０７

０．
９２

２
－ ０

．３
６５

０．
９９

９∗
０．
９８

８∗
０．
９２

６
０．
９９

８∗

２２
：０

ｉｓｏ
—

—
—

—
—

—
０．
８４

４
－ １

．０
００

∗∗
－ ０

．８
０４

—
—

—
—

—
—

２３
：１

ω４
ｃ

—
—

—
０．
２０

２
０．
９７

９
０．
９９

０∗
—

—
—

—
—

—
—

—
—

　
　

∗
Ｐ＜

０．
０５

，
∗∗

Ｐ＜
０．
０１

；
“—

”表
示

在
该

植
物

中
未

检
出
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２．３　 土壤微生物群落结构分析

５ 种植物根际土壤微生物群落结构差异显著（表 ６），膜果麻黄、泡泡刺和珍珠猪毛菜中革兰氏阴性菌显

著最高，革兰氏阳性菌、放线菌和真核生物次之，ＡＭ 真菌最低；红砂中革兰氏阴性菌显著高于其它微生物；合
头草中 ＡＭ 真菌最高，真菌最低。 不同植物，总 ＰＬＦＡ、放线菌和真菌表现为珍珠猪毛菜＞膜果麻黄＞泡泡刺＞
红砂＞合头草，革兰氏阴性菌和革兰氏阳性菌大小顺序为膜果麻黄＞珍珠猪毛菜＞泡泡刺＞红砂＞合头草，ＡＭ
真菌在合头草中显著最高。 真菌 ／细菌在珍珠猪毛菜中显著高于其它植物，其它植物间无显著差异。

表 ６　 不同植物土壤微生物 ＰＬＦＡｓ含量

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ＰＬＦＡｓ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔｓ

微生物群落
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

膜果麻黄
Ｅ． ｐｒｚｅωａｌｓｋｉｉ

红砂
Ｒ． ｓｏｎｇａｒｉｃａ

合头草
Ｓ． ｒｅｇｅｌｉｉ

泡泡刺
Ｎ． ｓｐｈａｅｒｏｃａｒｐａ

珍珠猪毛菜
Ｓ． ｐａｓｓｅｒｉｎａ

革兰氏阴性菌
Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ４．６５８±０．２６２Ａａ ２．３７６±０．３１１Ａｂ ０．４７６±０．０３０Ｂｃ ２．８１８±０．３１２Ａｂ ４．４４４±０．３５７Ａａ

真核生物 Ｅｕｃａｒｙｏｎ １．１６２±０．１２１Ｄｂ ０．５７３±０．３６９Ｂｃ ０．４９６±０．２２６Ｂｃ ０．５６０±０．２８３Ｃｃ ２．７０７±０．１３Ｂ９ａ

革兰氏阳性菌
Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ２．７７１±０．０９３Ｂａ ０．４４０±０．２８８Ｂｃ ０．４４４±０．３４３Ｂｃ １．２５３±０．１２３Ｂｂ ２．５２９±０．１６９Ｂａ

放线菌 Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ １．７７５±０．０５０Ｃｂ ０．２７０±０．１６６Ｂｄ ０．１７０±０．１０９ＢＣｄ ０．４４９±０．１７０ＣＤｃ ２．１０５±０．０９６Ｃａ

真菌 Ｆｕｎｇｉ ０．４０７±０．１５０Ｅｂ ０．１７０±０．０８１Ｂｃ ０．０５５±０．０３８Ｃｃ ０．２０３±０．１０１ＣＤｃ １．５６９±０．０５Ｄ８ａ

ＡＭ 真菌
Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ０．１２３±０．０２１Ｆｄ ０．５９４±０．０７０Ｂｃ １．５６３±０．０３６Ａａ ０．１３０±０．０３９Ｅｄ １．００９±０．１４２Ｅｂ

真菌 ／ 细菌 Ｆｕｎｇｉ ／ Ｂａｃｔｅｒｉａ ０．０５５±０．０２２ｂ ０．０６０ ±０．０２５ｂ ０．０５６ ±０．０１８ｂ ０．０５０±０．０２５ｂ ０．２２６±０．０１４ａ

总 ＰＬＦＡｓ Ｔｏｔａｌ ＰＬＦＡｓ １０．８９７±０．２９２ｂ ４．４２４±０．７４８ｃ ３．２０５±０．６８７ｄ ５．４１３±０．８７８ｃ １４．３６１±０．６７２ａ
　 　 不同大写字母表示同一植物各微生物类群间差异显著（Ｐ＜０．０５），不同小写字母表示同一微生物在不同植物群落间差异显著

２．４　 土壤微生物群落与土壤因子相关性分析

相关性分析可知（表 ７），土壤 ｐＨ 与革兰氏阴性菌显著负相关；全氮与 ＡＭ 真菌显著正相关；氨氮与革兰

氏阴性菌、革兰氏阳性菌、放线菌和真菌显著正相关；碱解氮与革兰氏阴性菌、革兰氏阳性菌和放线菌显著负

相关；酸性磷酸酶与革兰氏阳性菌和放线菌显著负相关；易提取球囊霉素与革兰氏阴性菌、革兰氏阳性菌和放

线菌显著正相关；总球囊霉素与真菌显著负相关。

表 ７　 土壤微生物群落结构与土壤因子相关性

Ｔａｂｌｅ ７　 Ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ

变量
Ｖａｒｉａｂｌｅ

革兰氏阴性菌
Ｇｒａｍ⁃ｎｅｇａｔｉｖｅ

ｂａｃｔｅｒｉａ

革兰氏阳性菌
Ｇｒａｍ⁃ｐｏｓｉｔｉｖｅ

ｂａｃｔｅｒｉａ

放线菌
Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ

真菌
Ｆｕｎｇｉ

ＡＭ 真菌
Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ

ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ

土壤 ｐＨ Ｓｏｉｌ ｐＨ －０．４９１∗ －０．４１１ －０．３８１ －０．４０３ ０．１３０

有效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ －０．２１７ －０．１５２ －０．１３５ －０．２３４ －０．０８１

全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ０．０９４ ０．０４１ ０．１５８ ０．０３７ ０．３５２

全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０．１０１ ０．０９３ ０．１６５ ０．２４９ ０．５８７∗

氨氮 Ａｍｍｏｎｉａ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０．５０９∗ ０．６４９∗∗ ０．６４２∗∗ ０．５６８∗ －０．０２５

碱解氮 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ －０．７０９∗∗ －０．７２３∗∗ －０．７６４∗∗ －０．４１６ ０．３０５

土壤有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ０．１２０ ０．１２９ ０．１３９ －０．１７４ ０．３０６

碱性磷酸酶 Ａｌｋａｌｉｎｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ －０．０５３ －０．３４９ －０．３２２ －０．４１０ －０．２５３

酸性磷酸酶 Ａｃｉｄ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ －０．３９１ －０．５８０∗ －０．４８３∗ －０．１１６ ０．２３６

易提取球囊霉素 Ｅａｓｉｌｙ ｅｘｔｒａｃｔｅｄ ｇｌｏｍａｌｉｎ ０．５０６∗ ０．４６６∗ ０．６６５∗∗ ０．３２０ －０．２６６

总球囊霉素 Ｔｏｔａｌ ｅｘｔｒａｃｔｅｄ ｇｌｏｍａｌｉｎ －０．１１６ －０．３２２ －０．２９５ －０．４９６∗ －０．２３５

　 　 ∗Ｐ＜０．０５， ∗∗Ｐ＜０．０１

２．５　 植物种类和土壤因子对微生物群落的影响

根据相关系数构建结构方程模型（图 ２），对植物、易提取球囊霉素、土壤 ｐＨ、碱解氮与革兰氏阳性菌、革

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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兰氏阴性菌、放线菌和 ＡＭ 真菌的相关关系进行量化（c
２ ＝ ８．０１８，ｄｆ ＝ １６，Ｐ ＝ ０．９４８，ＲＭＳＥＡ ＝ ０，ＧＦＩ ＝ ０．８８３）。

结果表明，植物通过土壤 ｐＨ、碱解氮对革兰氏阴性菌、革兰氏阳性菌和 ＡＭ 真菌产生间接影响但不显著，易提

取球囊霉素对放线菌有极显著直接影响，碱解氮是革兰氏阳性菌和革兰氏阴性菌的主要影响因子。

图 ２　 土壤微生物群落与植物、土壤因子结构方程模型分析

Ｆｉｇ．２　 Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｅｑｕａｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌ ａｂｏｕｔ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ， ｐｌａｎｔｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆａｃｔｏｒｓ

箭头宽度表示影响程度，箭头附近的数字代表标准化路径系数（其中***表示 Ｐ＜０．００１，**表示 Ｐ＜０．０１，*表示 Ｐ＜０．０５）

３　 讨论和结论

３．１　 讨论

本试验中 ５ 种植物根际土壤以表征革兰氏阴性菌、革兰氏阳性菌和放线菌的特征磷脂脂肪酸为主，其中

表征革兰氏阳性菌的 １８：０ ｉｓｏ、１６：０ｉｓｏ 和 １７：１ ｉｓｏ ω９ｃ 分别为红砂、珍珠猪毛菜特有表征放线菌的 １８：１ ω７ｃ
１０⁃ｍｅｔｈｙｌ 仅在珍珠猪毛菜中存在，说明不同植物土壤微生物主要 ＰＬＦＡ 种类和组成差异显著。 Ｃａｏ 等［１３］ 认

为由于单种特征 ＰＬＦＡ 对土壤环境变化敏感，因此植物介导下土壤性质的改变对土壤微生物 ＰＬＦＡ 有显著影

响。 本试验中，红砂是典型泌盐植物，可通过盐分转移在一定程度上降低土壤盐分，而珍珠猪毛菜作为 Ｃ４ 植

物，其根系分泌物能够改变土壤有机质，从而影响单种特征 ＰＬＦＡ 的分布。
Ｕｈｌíｒ̌ｏｖá 等［１４］认为干旱环境中细菌趋于向革兰氏阳性菌转变。 左易灵等［１５］ 研究表明，革兰氏阳性菌在

荒漠干旱环境中占主导地位。 本试验中，革兰氏阴性菌是 ５ 种植物根际主要土壤微生物，与前人研究结果不

一致，可能与样品采集时间有关。 ７ 月份为植物旺盛生长期，植物光合作用和生理代谢活动加强，根系分泌碳

水化合物增加，使土壤有机质含量增加，有利于革兰氏阴性菌生长。 研究表明，革兰氏阴性菌能在富营养环境

中迅速生长［１６］。
５ 种植物根际土壤微生物群落结构差异显著。 有些研究认为，这可能与植物根系分泌物有关，植物不同，

根系分泌物物理化学性状不同，从而对土壤微生物产生不同的刺激作用［５］。 总 ＰＬＦＡ、放线菌、真菌、革兰氏

阴性菌和革兰氏阳性菌变化趋势基本一致，表现为珍珠猪毛菜＞膜果麻黄＞泡泡刺＞红砂＞合头草，说明珍珠猪

毛菜根际土壤环境更有利于微生物生长。 珍珠猪毛菜是 Ｃ４ 植物，土壤有机质含量高于 Ｃ３ 植物［２］，加之真

菌、革兰氏阳性菌对木质素等物质的分解［１７］，能进一步改善珍珠猪毛菜根际土壤环境，使其土壤微生物含量

更高。 Ａｇｕｉｌｅｒａ 等［１８］研究表明，随着土壤可利用性养分增加，土壤微生物丰度也随之提高。 膜果麻黄为超旱

７　 ８ 期 　 　 　 李欣玫　 等：不同荒漠植物根际土壤微生物群落结构特征 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

生常绿灌木、植株较高且具有轴根型根系，而红砂、合头草属小灌木、植株矮小，因此向土壤输入的养分可能远

低于膜果麻黄，导致其根际土壤微生物含量显著最低。 ＡＭ 真菌在合头草中最高，膜果麻黄中最低，可能与

ＡＭ 真菌生长特性有关。 ＡＭ 真菌作为植物共生真菌，其发生和分布往往依赖于植物根系［１９］ 且对土壤盐碱度

变化敏感［２０］。 合头草根系发达、侧根众多，能为 ＡＭ 真菌的侵染和共生提供支持；而膜果麻黄在水平方向上

的聚盐性可能会抑制某些 ＡＭ 真菌生长，导致其根际土壤 ＡＭ 真菌含量显著降低。 真菌 ／细菌作为表征土壤

有机质的指标［２１］，在珍珠猪毛菜中显著高于其它植物，从侧面反映了珍珠猪毛菜根际土壤质量相对最高。
作为植物与土壤环境之间沟通的桥梁，土壤微生物群落结构必然受到植物和土壤因子的直接影响。 本试

验中，与植物相比，土壤因子对土壤微生物群落的影响更为显著，其中易提取球囊霉素和碱解氮是主要影响因

子，这可能与样地生态环境有关。 安西极旱荒漠干旱少雨且在 ７ 月份温度达全年最高值，土壤微生物活性明

显降低，植物凋落物和根系分泌物分解受到抑制，加上降水量低、淋溶作用减弱，导致植物分解产生的营养物

质对土壤微生物无显著影响［２２］。 球囊霉素是 ＡＭ 真菌分泌产生的一类具有一定黏附力的糖蛋白，随菌丝壁

和孢子降解释放到土壤中，是土壤有机碳库的重要组成部分，且其黏附力有利于土壤团聚体形成，从而提高土

壤通气性［２３］，为放线菌提供适宜的生长环境。 碱解氮对革兰氏阴性菌和革兰氏阳性菌有显著负影响，可能与

不同碳氮比对细菌的影响有关。 氮素作为细菌细胞的重要成分，其含量越高，细菌自身合成作用越强，所需能

量越多，但荒漠土壤有机碳含量较低，无法满足细菌物质合成对能量的需求。 此外，氮素含量过高导致土壤积

累大量铵盐，使得土壤 ｐＨ 升高，不利于有机物分解，从而抑制细菌生长。
３．２　 结论

５ 种荒漠植物根际土壤微生物群落结构差异显著，并与植物群落和土壤因子密切相关，但土壤因子对土

壤微生物影响更为显著，其中易提取球囊霉素和碱解氮是主要影响因子。 这不仅有助于进一步揭示荒漠植

物、土壤因子与土壤微生物群落的相互关系，同时对利用生物技术进行荒漠植被恢复具有重要意义。
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