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研究报告 

应用 Illumina MiSeq 高通量测序技术分析河西走廊地区 

盐碱土壤微生物多样性 
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(2. 甘肃农业大学草业学院  甘肃 兰州  730070) 

 
 

摘  要：【目的】以甘肃省河西走廊地区的 9 个盐碱土壤样品(原生盐碱土、次生盐碱土、农田

土)为材料，研究该地区盐碱土壤中微生物群落的多样性。【方法】提取土壤微生物总 DNA，应

用 Illumina MiSeq 高通量测序技术进行分析。【结果】从分布在河西走廊 3 个流域的 9 个盐碱

土样品中共获得 325 089 条微生物的 16S rRNA 基因序列。冗余分析和热图分析表明，原生盐

碱土与次生盐碱土、原生盐碱土与农田土微生物群落构成差异较大，次生盐碱土与农田土微生

物群落差异较小。土壤 pH 对微生物群落组成的影响最显著。多样性指数和稀释性曲线分析得

出，在 9 个土壤样品中，S6 号 Shannon 指数最大，S1 号 Shannon 指数最小，S1 号 Simpson 指

数最大，S6 号 Simpson 指数最小，说明原生盐碱土的微生物群落多样性最低，次生盐碱土的

微生物群落多样性最高。盐碱土壤中主要的微生物群落包括 9 个门，其中变形菌门占主导地位，

其余依次是放线菌门、拟杆菌门、酸杆菌门、浮霉菌门、绿弯菌门、芽单胞菌门、厚壁菌门和

疣微菌门。原生盐碱土和农田土中占优势的微生物群落是变形菌门，次生盐碱土中占优势的微

生物群落是放线菌门。【结论】河西走廊地区盐碱土壤中微生物多样性非常丰富，存在大量的

微生物类群，尤其是在次生盐碱土壤中。 
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Microbial diversity in saline alkali soil from Hexi Corridor analyzed 
by Illumina MiSeq high-throughput sequencing system 
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ZHU Xue-Tai1  KONG Wei-Bao1 

(1. College of Life Science, Northwest Normal University, Lanzhou, Gansu 730070, China) 
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Abstract: [Objective] In order to understand the microbial community structure and microbial 
diversity which was obtained at nine soil samples (primary, secondary saline alkali soil and farmland 
soil) in saline alkali soil from the area of Hexi Corridor. [Methods] Soil microbial total DNA was 
extracted. The microbial community structure and diversity were analyzed by using Illumina MiSeq 
high-throughput sequencing system. [Results] Total of 325 089 partial 16S rRNA gene sequences 
were obtained from the samples. Redundancy analysis and heatmap analysis showed that the 
microbial community composition were quite different between primary and secondary saline alkali 
soil, and were different between primary saline alkali soil and farmland soil, but the composition of 
secondary saline alkali soil and farmland soil were similar. Soil pH effected on microbial community 
composition was the most significant. The diversity index and rarefaction curves analysis showed 
that in nine soil samples, the lowest microbial diversity was No. 1 sample from primary saline alkali 
soil and the highest microbial diversity was No. 6 sample from secondary saline alkali soil. Saline 
alkali soil mainly comprised nine phyla, among which Proteobacteria was the dominant population, 
followed by Actinobacteria, Bacteroidetes, Acidobacteria, Planctomycetes, Chloroflexi, 
Gemmatimonadetes, Firmicutes and Verrucomicrobia. Proteobacteria was the dominant population in 
primary saline alkali soil and farmland soil. Acidobacteria was the dominant population in secondary 
saline alkali soil. [Conclusion] Microbial diversity in the Hexi Corridor saline alkali soil was very 
rich, there were a large quantity of microbial groups, especially in the secondary saline alkali soil. 

Keywords: Illumina MiSeq high-throughput sequencing, Saline alkali soil, Hexi Corridor 

土壤作为地球生态系统的重要组成部分，是

人类赖以生存的基础。土壤中微生物数量大、种

类多，但大量微生物的不可培养性成为传统微生

物生态研究中最大的障碍。近年来，使用不同方

法对土壤微生物多样性的研究越来越多。盐碱土

壤作为一种极端环境，其中的微生物具有不同于

一般微生物的遗传特性、生理功能和特殊结构，

并且这些微生物的生命活动决定了土壤的理化性

质，会影响土壤结构和肥力[1]。土壤微生物多样性

研究在评价生态系统、维护生态平衡中发挥着巨大

的作用[2]。因此探索盐碱化生态环境土壤微生物多

样性对开发和利用盐碱土壤微生物资源具有重要

意义，同时也为极端盐碱环境下微生物的分离和

研究提供了理论依据。 

河西走廊是甘肃省主要的粮食作物产区，也

是丝绸之路的重要通道。它分为 3个独立的内流盆

地，盐碱化土壤普遍存在于这些地区，严重影响

了区域内农业的发展。目前，对于河西走廊盐碱

土壤微生物多样性的研究主要包括对河西走廊盐

碱土细菌种群结构多样性的研究[3]，探究了河西走

廊春季不同盐碱土壤中微生物数量、酶活性与理

化因子的关系[4]；对河西走廊酒泉地区盐碱土未培

养放线菌多样性的研究[5]；对河西走廊石羊河下游

地区盐碱土中放线菌多样性的研究[6]；对河西走廊

酒泉地区盐碱土可培养放线菌多样性的研究[7]。这

些研究主要利用传统的培养方法或 16S rRNA基因

文库构建的分子生态学方法研究了盐碱地区细菌

及放线菌群落结构的多样性。 
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高通量测序技术是目前应用最普遍的新一代

测序技术。它在分析微生物的群落结构时有着独

特的优势，能够通过从环境样本中直接获取的总

DNA 进行文库构建并测序[8]，关键在于能够产生

测序覆盖深度非常高的 16S rRNA 基因的测序数

据，用来估计微生物群落的物种构成，能更加真

实地揭示原位环境中微生物群落的复杂性和多样

性[9]。对于任何一种复杂的生态系统，对其微生物

多样性的研究是对其环境描述的基础[10]。赵婉雨

等[11]采用高通量测序手段与传统培养技术相结合

的方式对柴达木盆地达布逊盐湖微生物多样性的

研究发现，该环境细菌多样性和丰度远高于古

菌，并且通过纯培养方法得到的细菌主要是厚壁

菌门，而通过高通量测序结果显示有 53%为放线

菌门；李新等[12]应用变性梯度凝胶电泳技术对内

蒙古河套灌区三类不同盐碱程度的土壤细菌群落

多样性进行研究发现，盐碱土壤的主要类群是变

形菌门。国际上对盐碱环境中微生物群落结构的

研究也很关注，Yousuf 等[13]研究印度沿海盐碱地

细菌多样性和群落结构，发现了细菌群落在 3个样

地中存在很大的差异，可能是与土壤中盐度、碳

含量和硫含量有关，在农田土中化能无机自养型

的微生物占优势，而在盐碱生态环境中绿弯菌门

占优势；Canfora 等[14]研究半干旱地中海地区极端

高盐度土壤微生物群落结构和生物多样性，发现

古细菌群落的丰度和多样性受土壤盐度的影响，

而细菌群落随盐度梯度的增加而呈下降趋势。河

西走廊地区由于其特殊的地理位置以及与周围地

理环境的特定关系，农牧发展尤为令人注目，但

其生态环境十分脆弱，由于不合理的生产和生活

方式，导致该地区生态结构发生了不利于人类生

存和发展的变化。笔者课题组之前的研究初步表

明该地区微生物多样性丰富，但对于该地区盐碱

土壤微生物多样性的研究还不够充分，了解土壤

微生物群落构成，对生态环境的保护有一定的帮

助。基于对前期研究的总结，本研究试图通过高

通量测序手段来反映该地区微生物群落结构的多

样性，以期完整了解河西走廊盐碱土壤微生物群

落结构的多样性。 

1  材料与方法 

1.1  研究区域概况 

河西走廊位于甘肃省的西北部，东起乌鞘

岭，西至古玉门关，南北介于南山(祁连山和阿

尔金山)和北山(马鬃山、合黎山和龙首山)间，东

经 93°23′−104°12′，北纬 37°17′−42°48′，长约    

900 km，宽数千米至近百千米，为西北−东南走向

的狭长平地。年降水量 29 mm−490 mm，年蒸发量

1 800 mm−3 000 mm。全年日照时数 3 000−3 400 h，

年平均气温 5−10 °C。河西走廊分为 3个独立的内

流盆地，即疏勒河流域、黑河流域和石羊河流域。 

1.2  样品采集 

2012 年 12 月，土壤样品采集于甘肃省河西走

廊地区(疏勒河流域、黑河流域和石羊河流域)分布

的盐碱土。采用五点取样法采集土样，去除地表

板结的部分，取 0−20 cm的土壤样品保存于灭菌的

密封袋中，置于冰袋中冷藏迅速带回实验室，土

样在−80 °C下保存，供土壤微生物种群结构多样性

的分析。土壤样品基本信息见表 1。 

1.3  主要试剂和仪器 

Omega土壤 DNA提取试剂盒、DNA 胶回收

纯化试剂盒购于北京全式金生物技术有限公司。 

H-1650R台式高速冷冻离心机，湘仪离心机仪

器有限公司；721分光光度计、K9840自动凯氏定

氮仪，上海仪电分析仪器有限公司；WFX-210 原

子吸收分光光度计，北京瑞利公司；凝胶成像系统，

Bio-Rad公司；电泳仪，北京市六一仪器厂；奥豪

斯测试笔，兰州鑫泽华科生物科技有限公司。 

1.4  土壤理化性质的测定 

风干及过筛后的土壤样品进行以下理化性质

分析：pH、电导率、有机质、总氮、速效钾、有

效磷。pH 和电导率使用奥豪斯测试笔测定；速效

钾采用醋酸铵浸提法[15]；有效磷采用钼锑抗比色

法[16]；全氮采用凯氏定氮法[17]；有机碳采用重铬

酸钾容量法-水合热法测定[18]。 
 



2070 微生物学通报 Microbiol. China 2017, Vol.44, No.9 

  

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

 

表 1  土壤样品基本信息 
Table 1  The basic information of soil samples 

土壤类型 

Soil type 

编号 

Soil No. 

采样点 

Location 

经纬度 

Longitude and latitude 

海拔 

Altitude (m) 

主要植被 

Main vegetation 

原生盐碱土 

Primary saline-alkali soil 

S1 玉门市清泉镇 E97.677 579°, N39.986 469° 1 647.7 冰草、芦苇 

S2 高台县黑泉乡 E99.638 251°, N39.506 657° 1 272.8 红柳、芦苇 

S3 民勤县昌宁乡 E102.594 085°, N38.572 124° 1 314.4 芦苇 

次生盐碱土 

Secondary saline-alkali 
soil 

S4 瓜州县广至乡 E95.575 876°, N40.438 953° 1 071.3 白刺、芦苇 

S5 临泽县新华镇 E99.933 506°, N39.262 469° 1 322.2 芦苇 

S6 民勤县薛百乡 E102.979 748°, N38.570 892° 1 330.1 沙棘、芦苇 

农田土 

Farmland soil 

S7 瓜州县广至乡 E95.575 981°, N40.439 062° 1 071.8 棉花 

S8 高台县罗城乡 E99.678 663°, N39.554 537° 1 252.4 玉米 

S9 民勤县三滩乡 E103.236 211°, N38.756 648° 1 293.2 棉花 

 

1.5  土壤总 DNA 的提取及 16S rRNA 基因的

PCR 扩增 

土壤总DNA基因组的提取采用DNA提取试剂

盒进行。采用引物 520F (5′-AYTGGGYDTAAAGN 

G-3′)和 802R (5′-TACNVGGGTATCTAATCC-3′)扩

增土壤微生物 16S rRNA基因V4区。25 μL PCR反

应体系：Q5 reaction buffer (5×) 5.0 μL，Q5 GC high 

enhancer (5×) 5.0 μL，dNTPs (2.5 mmol/L) 2.00 μL，

模板 (0.2 ng/μL) 1.0 μL，引物 F (10 μmol/L)    

1.0 μL，引物 R (10 μmol/L) 1.0 μL，Q5 Polymerase 

(5 U/μL) 0.25 μL，灭菌超纯水 9.75 μL。PCR反应

条件：98 °C 30 s；98 °C 30 s，50 °C 30 s，72 °C 

30 s，25个循环；72 °C 5 min。扩增后的 PCR产物

进行 2%琼脂糖凝胶电泳，经纯化后的样品用

BioTek酶标仪进行定量检测，每个样品将重复的3个

PCR产物混合后进行测定。 

1.6  测序及分析 

经纯化检测后的样品送至上海派森诺生物科

技有限公司利用 Illumina MiSeq高通量测序技术进

行测序。 

测序所得结果运用 QIIME[19]进行序列过滤。运

用 Mothur[20]软件中 UCHIME[21]的方法去除嵌合体

序列。数据过滤的标准：(1) 去除 5′端引物错配碱

基数>1的序列；(2) 去除含有模糊碱基(Ambiguous)

或长度≤150 bp 的序列；(3) 去除嵌合体序列。 

OTU (Operational taxonomic unit)聚类分析通

过在 QIIME 中调用 Uclust[22]方法对优质序列按相

似度 0.97 进行聚类，选取每个类最长的序列为代

表序列。OTU注释通过在QIIME中采用BLAST[23]

的方法对序列数据库进行比对，获得每个 OTU 分

类学信息。OTU维恩图利用Mothur软件或者 R软

件生成样本间(或组间) OTU 的维恩图。稀释曲线

图使用OTU表并利用QIIME软件制成。根据OTU

列表中的各样品物种丰度情况，应用软件 Mothur

中的 Summary.single命令，计算 3种常用的生物多

样性指数。将优势菌门与土壤理化因子结合制成

RDA 图。将属水平上的分类信息进行聚类，应用

软件 R (Pheatmap)绘制 Heatmap图。  

2  结果与分析 

2.1  土壤理化性质 

土壤电导率和 pH 值反映出土壤的盐碱化程

度，土壤有机质含量和土壤有效磷含量分别与土

壤肥力和土壤中磷循环是密切相关的，土壤中总

氮含量和速效钾含量可以反映出土壤氮素和速效

钾的供应状况。本研究的 9 个样品理化性质如表

2 所示，土壤电导率在 0.14−13.66 ms 之间，pH

在 8.3−9.0 之间。有机质介于 0.21−1.38 g/kg 之

间，总氮介于 0.67−0.96 g/kg 之间，速效钾介于

134.77−300.79 μg/L之间，有效磷介于2.99−43.71 mg/kg 
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表 2  土壤样品的基本理化性质 
Table 2  Main physical and chemical properties of soil samples 

样品 

Sample 
pH 

电导率 

Conductivity (ms/cm) 

总氮 

Total nitrogen (g/kg)

速效钾 

Quick-acting potassium (μg/L)

有效磷 

Available phosphorous (mg/kg) 

有机质 

Corg (g/kg)

S1 9.0 13.66 0.87 156.96 8.03 0.44 

S2 9.0 8.64 0.89 300.79 19.75 1.38 

S3 8.7 6.55 0.94 216.82 13.48 0.69 

S4 8.5 1.43 0.85 134.77 3.31 0.47 

S5 8.8 7.24 0.77 149.56 6.75 1.17 

S6 8.6 0.18 0.83 140.11 15.36 0.21 

S7 8.4 1.38 0.74 168.88 2.99 1.34 

S8 8.3 1.14 0.67 267.24 10.23 0.96 

S9 8.5 0.14 0.96 147.23 43.71 1.01 

 
 

之间。本研究土壤有机质和有效磷含量在不同盐碱

化程度土壤中的分布与牛世全等[4]对河西走廊春季

不同盐碱土壤中理化因子的研究结果相似，均为农

田土有机质含量高于其他两类土壤，有效磷含量次

生盐碱土低于其他两类土壤。与崔嵘等[24]对小兴安

岭红树林土壤理化性质的结果比较，发现本研究中

土壤 pH明显高于红树林土壤 pH，而速效钾、有效

磷和有机质含量明显低于红树林土壤中的含量。本

研究的土壤肥力均较低，不利于生物的生长。 

2.2  OTU 聚类分析 

将 9 个样品分为 3 组，Group1 组土样均为原

生盐碱土，所含样品为 S1、S2、S3，Group2组土

样均为次生盐碱土，所含样品为 S4、S5、S6，

Group3 组土样均为农田土，所含样品为 S7、 

S8、S9。 

如图 1 所示，其中 Group1 组共得到 3 317 个

OTU，Group2组共得到5 448个OTU，Group3组共

得到 5 055个 OTU。分别将这三组两两比较发现，

Group1与 Group2共有的 OTU为 2 145个，Group1

与Group3共有的OTU为1 944个，Group2与Group3

共有的 OTU为 4 007个。Group1中特有的OTU为

868 个，Group2 中特有的 OTU 为 936 个，Group3

中特有的 OTU为 744个。这三组的 OTU数一共为

7 364个，而它们共同包含的 OTU数为 1 640个。 

结果显示，不同类型的土壤中所含 OTU 数

Group2>Group3>Group1，说明了次生盐碱土的微

生物类群最丰富，原生盐碱土的微生物类群最

少；Group2次生盐碱土与 Group3农田土微生物类

群的一致性最高，差异较小，Group1 原生盐碱土

与 Group3 农田土、Group1 原生盐碱土与 Group2

次生盐碱土微生物类群一致性较低，差异非常明

显。图 1表明这三种土壤类型有部分一致的微生物

类群，但从整体来看差异还是比较明显。 

 

 
 

图 1  盐碱土壤样品微生物 OTU 数量的韦恩图 
Figure 1  Venn diagram of OTU number based on 16S 
rRNA gene sequence in saline alkali soil samples 
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2.3  微生物多样性指数分析 

Shannon 指数和 Simpson 指数可以用来估算样

品中微生物的多样性，Shannon 指数值越大，说明

群落多样性越高；Simpson 指数越大，说明群落多

样性越低[25]。表 3的结果显示 S6号 Shannon指数

最大，Simpson 指数最小；S1 号 Shannon 指数最

小，Simpson指数最大，说明S1号土样的群落多样

性最低，S6 号土样的群落多样性最高。各样点的

覆盖率分别为 94.9%、94.5%、91.7%、93.4%、

95.8%、93.9%、93.1%、94.7%和 97.0%，说明各

样地的微生物物种信息基本得到了充分的体现。 

2.4  16S rRNA 基因序列测序深度分析 

从图 2中可以看出 9个样品的稀释曲线均基本

上趋于平缓，说明测序趋于饱和，取样基本合

理，能够比较真实地反应出这 9个土壤样品中的微

生物群落，结合各样品覆盖率，说明测序结果中

包含了大多数微生物类群，基本可以反映该区域

土壤中微生物群落结构组成，但可能仍有少量微

生物种类未被发现。 

2.5  群落结构分析 

9 个土壤样品高通量测序后共获得 23 个门 

和未确定类群。如图 3 所示，其中 23 个门分别  

表 3  土壤样品的微生物多样性指数分析 
Table 3  Analysis of microbial diversity index in the 

soil samples 
样品 

Samples 

辛普森指数 

Simpson 

香农指数 

Shannon 

覆盖率 

Coverage (%) 

S1 0.033 4.788 94.9 

S2 0.006 6.600 94.5 

S3 0.009 6.366 91.7 

S4 0.003 7.174 93.4 

S5 0.011 5.665 95.8 

S6 0.002 7.176 93.9 

S7 0.002 7.166 93.1 

S8 0.002 7.053 94.7 

S9 0.007 6.635 97.0 

 
 

 
 

图 2  9 个样品的稀释曲线 
Figure 2  Rarefaction curves of nine soil samples at cutoff 
level of 3% 

 
 

 
 

图 3  不同盐碱土壤样品中微生物菌门组成 
Figure 3  Relative abundances of microbial phyla in different saline alkali soil samples 
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属于古菌域的泉古菌门(Crenarchaeota)、广古菌门

(Euryarchaeota)和细菌域的热袍菌门(Thermotogae)、

支原体门(Mollicutes)、互养菌门(Synergistetes)、螺

旋体门(Spirochaetes)、变形菌门(Proteobacteria)、浮

霉菌门(Planctomycetes)、硝化螺菌门(Nitrospira)、

芽 单 胞 菌 门 (Gemmatimonadetes) 、 梭 杆 菌 门

(Fusobacteriales)、厚壁菌门(Firmicutes)、纤维杆菌

门(Fibrobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteria)、迷踪

菌门(Elusimicrobia)、蓝藻门(Cyanobacteria)、绿弯

菌门(Chloroflexi)、疣微菌门(Verrucomicrobia)、衣

原体门(Chlamydiales)、绿菌门(Chlorobi)、拟杆菌

门(Bacteroidetes)、装甲菌门(Armatimonadetes)、放

线菌门(Actinobacteria)。将这 9 个样品依据微生物

丰度分布特征，从属水平上进行聚类，图 4中红绿

色代表着菌属的丰度，越偏向红色丰度越高，而

越偏向绿色丰度越低。从图4中可以看出，S4号与

S5号微生物类群相似度最高，与 S6号聚为一类，

S8号与 S7号微生物类群相似度最高，与 S9号聚

为一类，这 6个样聚为一大类；S1号与 S3号微生

物类群相似度最高，与 S2号聚为一类，与上述的

6个样聚成的一大类为同一水平。 

经分析，S1号样品有 14个门，S2号样品有 18个

门，S3号样品有 15个门，S4号样品有 16个门，S5

号样品有 12个门，S6号样品有 15个门，S7号样品

有 16个门，S8号样品有 16个门，S9号样品有 17个

门。在这些盐碱土壤中占优势的菌门有：变形菌门

(Proteobacteria) 28.56%、放线菌门(Actinobacteria) 

17.2%、拟杆菌门(Bacteroidetes) 12.3%。还有一些

菌门占有较低的百分比，依次是酸杆菌门

(Acidobacteria) 6.08%、浮霉菌门(Planctomycetes) 

6.02%、绿弯菌门(Chloroflexi) 5.78%、芽单胞菌门

(Gemmatimonadetes) 5.43%、厚壁菌门(Firmicutes) 

4.90%、疣微菌门(Verrucomicrobia) 4.46%；剩余

的 一 些 门 占 有 的 比 例 非 常 低 ： 装 甲 菌 门

(Armatimonadetes)、绿菌门 (Chlorobi)、蓝藻门

(Cyanobacteria)、硝化螺菌门(Nitrospira)、广古菌

门(Euryarchaeota)、泉古菌门(Crenarchaeota)、热袍

菌门(Thermotogae)、支原体门(Mollicutes)、互养菌

门(Synergistaceae)、螺旋体门(Spirochaetes)、梭杆菌

门(Fusobacteriales)、纤维杆菌门(Fibrobacteria)、迷

踪菌门(Elusimicrobia)、衣原体门(Chlamydiales)。

原生盐碱土和农田土中占优势的菌门是变形菌门

(Proteobacteria)，次生盐碱土中占优势的菌门是放线

菌门 (Actinobacteria)；原生盐碱土中的厚壁菌门

(Firmicutes)所占的比例明显高于农田土和次生盐碱

土，放线菌门(Actinobacteria)所占比例明显低于农田

土和次生盐碱土。三类土壤中共有的菌门有广古菌

门(Euryarchaeota)、酸杆菌门(Acidobacteria)、放线

菌门(Actinobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、绿

菌门 (Chlorobi)、绿弯菌门 (Chloroflexi)、蓝藻门

(Cyanobacteria)、厚壁菌门(Firmicutes)、芽单胞菌门

(Gemmatimonadetes)、硝化螺菌门(Nitrospira)、浮霉

菌门(Planctomycetes)、变形菌门(Proteobacteria)和疣

微菌门(Verrucomicrobia)。 

变形菌门(Proteobacteria)中分布的微生物属种

类最多，其中 α-变形菌纲(Alphaproteobacteria)在次

生盐碱土中占优势，β-变形菌纲(Betaproteobacteria)

在原生盐碱土和农田土中均占有优势，δ-变形菌纲

(Deltaproteobacteria)和γ-变形菌纲(Gammaproteobacteria)

在次生盐碱土中占优势。原生盐碱土的优势菌属

有 假 单 胞 菌 属 (Pseudomonas) (9.8%) 、 KSA1 

(5.1%)、乳球菌属(Lactococcus) (4.9%)、芽孢杆菌

属 (Bacillus) (3.1%)、嗜冷杆菌属 (Psychrobacter) 

(2.2%)、不动杆菌属(Acinetobacter) (1.7%)、尤泽比

氏菌属(Euzebya) (1.5%)、黄杆菌属(Flavobacterium) 

(1.3%)和气味黄杆菌属(Myroides) (1%)；次生盐碱

土的优势菌属有 B-42 (3.1%)、 Chitinophaga 

(2.2%)、小双孢菌属(Microbispora) (1.5%)和吉莱氏

菌属(Gillisia) (0.9%)；农田土的优势菌属有浮霉状

菌属(Planctomyces) (2.0%)、Skermanella (1.5%)和

鞘氨醇杆菌属(Sphingobacterium) (1.0%)。 

2.6  土壤理化性质对微生物群落的影响 

RDA 分析是为了检测微生物群落组成与环境

变量之间的关系。轴一和轴二的解释量分别是 
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图 4  基于属水平上的聚类分析 
Figure 4  Based on the level of genus cluster analysis 
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50.11%和 23.51%。环境因子包括 pH、总氮、有机

碳和土壤电导率对微生物群落组成影响较大，而

土壤速效钾和有效磷对微生物群落组成影响不显

著。由图 5可以看出同一类型盐碱土壤样品的点距

离较近，说明它们的微生物群落构成相似。但次

生盐碱土中 3个样地之间的距离都较远，样品之间

的微生物群落构成的差异较其它两类土壤更为明

显，可能与次生盐碱化程度的差异有关。拟杆菌门

(Bacteroidetes)、厚壁菌门(Firmicutes)、变形菌门

(Proteobacteria)与 pH 和电导率呈正相关，；拟杆菌

门(Bacteroidetes)、放线菌门(Actinobacteria)、浮霉菌

门(Planctomycetes)和厚壁菌门(Firmicutes)与总氮含量

呈正相关；绿弯菌门 (Chloroflexi)、芽单胞菌门

(Gemmatimonadetes)、浮霉菌门(Planctomycetes)、酸杆

菌门(Acidobacteria)、疣微菌门(Verrucomicrobia)与速效

钾的含量成正相关；绿弯菌门(Chloroflexi)、浮霉菌门

(Planctomycetes)、芽单胞菌门(Gemmatimonadetes)、

放线菌门(Actinobacteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)

与有效磷含量呈正相关；有机质含量与拟杆菌门

(Bacteroidetes)、放线菌门(Actinobacteria)、浮霉菌门

(Planctomycetes)和芽单胞菌门(Gemmatimonadetes)呈

正相关。 

 

 
 

图 5  土壤样品微生物群落与土壤理化因子的冗余分析 
Figure 5  Redundancy analysis biplot between the 
microbial communities and soil chemical properties  

3  讨论 

土壤中含有巨大数量的微生物类群，这也体现

出土壤微生物群落结构的复杂性。研究表明[3,5-7]，

河西走廊酒泉地区盐碱土放线菌多样性为原生盐

碱土>次生盐碱土>农田土，原生盐碱土中放线菌

优势类群为棒状杆菌亚目和假诺卡氏菌亚目，次

生盐碱土和农田土优势类群为微球菌亚目；石羊

河下游地区盐碱土放线菌多样性为次生盐碱土>原

生盐碱土>农田土，三类盐碱土的优势类群均为微

球菌亚目；河西走廊盐碱土细菌种群结构多样性

为次生盐碱土>原生盐碱土>农田土，原生盐碱土

和次生盐碱土中优势类群为厚壁菌门和 γ-变形菌

纲，农田土中厚壁菌门为优势类群。本研究应用

Illumina MiSeq 高通量测序技术对甘肃省河西走廊

三大流域的 9个土壤样品的微生物多样性进行 16S 

rRNA 基因测序分析，由于原核生物基因组内的

16S rRNA 基因是多重拷贝的，所以可能会导致本

研究最后得出的微生物多样性和丰度结果比环境

中实际存在的要高，Sun等[26]的研究表明在使用以

16S rRNA 基因为基础的研究方法中会过高地估计

环境中微生物的多样性，在细菌中以 16S rRNA基

因为基础的分析理想目标区域为 V4 和 V5 区。本

实验的扩增区域为 16S rRNA 基因的 V4 区，以尽

可能地减少对于该环境中微生物多样性和丰度的

高估。结果表明原生盐碱土与次生盐碱土、原生

盐碱土与农田土微生物群落构成差异较大，次生

盐碱土与农田土微生物群落构成差异较小，所得

OTU 最后分别归入 23 个门和未确定类群，其中占

优势的菌门是变形菌门，其次是放线菌门，第三是

拟杆菌门。有研究表明影响土壤微生物群落结构

组成和多样性的因素有自然因素和人为因素[2]。虽

然同为河西走廊地区的盐碱土壤，但由于不同的

采样地点可能会受该地区人为干扰的影响而导致

微生物群落组成发生变化，本研究采集样品的 pH

和电导率普遍高于之前的研究，同时本研究的

RDA分析又表明了 pH对于微生物群落的影响最显

著，所以这有可能是引起同一地区不同采样点微



2076 微生物学通报 Microbiol. China 2017, Vol.44, No.9 

  

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

生物群落组成具有较大差异的原因。在自然情况

下形成的原生盐碱土中存在适应该环境特有的微

生物群落[27]，而由于人口压力增加，在大力发展

生产的同时疏忽了排灌工程的配套、用水的管理

和调节，这些人为原因使农田土盐碱化形成次生

盐碱土，在微生物群落构成上会与农田土具有一

定的相似性。应用高通量测序技术可以更为充分

地反映出该地区盐碱土壤微生物群落的多样性和

分布情况。 

Canfora等[28]在对意大利西西里岛不同盐浓度的

盐碱土对细菌多样性的影响研究中共得到 52 623条

序列，被归为 15 个门，占优势的菌门包括变形菌

门、放线菌门、酸杆菌门、疣微菌门和厚壁菌

门，其中变形菌门是最大的种群，占 95.5%，其次是

放线菌门，占 83.39%。赵婉雨等[11]对达布逊盐湖的

研究发现，8 378 条序列分别属于广古菌门、放线

菌门、拟杆菌门、变形菌门和疣微菌门。这些微

生物门类同样存在于本研究中，说明在相似的盐

碱环境中微生物类群的分布具有一定的相似性。

其他研究也发现，在盐碱土中变形菌门是最常见

的微生物类群[29-30]，这与本研究的结果一致。目

前发现大约 50 个属的细菌中含有嗜盐和耐盐菌

株，它们分别属于变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌

门和放线菌门[31]。本研究发现的大部分微生物都

属于这些细菌类群。张广志等[32]在盐碱土壤中分

离鉴定耐盐细菌时发现了黄杆菌属，并且发现在

盐浓度达到 25%时黄杆菌属也能生存。黄杆菌属

在本研究中为原生盐碱土的优势菌属，说明黄杆

菌属的耐盐碱能力较强。有研究表明黄杆菌可以

合成视紫红质[33]，与一些嗜盐古菌合成的视紫红

质一样，是一种通过质子泵捕捉光能的特殊产能

方式[34]。这种特殊的代谢方式可能与黄杆菌能够

在盐碱环境下生存有潜在的联系。有研究表明假

单胞菌属也是一类耐盐碱的种群[14]。郑贺云等[35]

对新疆阿克苏地区盐碱地细菌类群多样性分析中

发现了 21 个优势菌属，Amorphus、黏球菌属、不
动杆菌属、苍白杆菌属、微小杆菌属、假单胞菌

属、芽孢杆菌属、草螺菌属、微杆菌属、葡萄球菌

属、盐单胞菌属、Solibacillus、Planobacterium、红
育菌属、Paenisporosarcina、需盐杆菌属、海杆菌
属、链霉菌属、盐杆菌属、Salimicrobium、丙酸杆
菌属，其中不动杆菌属、假单胞菌属和芽孢杆菌

属在本研究中也都属于原生盐碱土的优势菌属，

其余的 18 个属在本研究的三类土壤中都没有发

现。虽然同为盐碱土壤，但所处地区生态环境不

同，也可能导致微生物生态分布的不同。 

本研究利用高通量测序方法对 9 个土样的微

生物多样性进行了探究，共发现 23个门 174个纲

322个目 527个科 898个属，变形菌门为原生盐碱

土和农田土中的优势菌门，放线菌门是次生盐碱

土中的优势菌门。研究发现原生盐碱土中微生物

多样性最低，但占优势的菌属较次生盐碱土和农

田土多；次生盐碱土多样性最高。表明河西走廊

盐碱土微生物多样性非常丰富，尤其是在次生盐

碱土中，分布的细菌多为嗜盐碱细菌，它们的生

态分布具有明显的地区特异性。 

4  结论 

(1) 对河西走廊三大流域的三类土壤利用高通

量测序手段对微生物多样性进行研究。通过对 9个

土壤样品的 OTU 聚类分析、物种分布规律和多样

性指数分析发现次生盐碱土的微生物类群最丰

富，与农田土微生物类群组成差异较小，而原生

盐碱土与农田土、原生盐碱土与次生盐碱土微生

物类群组成差异非常显著。 

(2) RDA分析、物种门分类水平上的丰度分析

和属水平上的聚类分析表明，发现的 23个细菌门

类和未确定类群，其中变形菌门、放线菌门和拟

杆菌门占优势。假单胞菌属、KSA1、乳球菌属、

芽孢杆菌属、嗜冷杆菌属、不动杆菌属、尤泽比

氏菌属、黄杆菌属和气味黄杆菌是原生盐碱土的

主要类群；B-42、Chitinophaga、小双孢菌属和吉

莱氏菌是次生盐碱土的主要类群；浮霉状菌属、

Skermanella 和鞘氨醇杆菌属是农田土的主要类
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群。发现土壤理化指标中速效钾和有效磷对于微

生物群落组成的影响不显著，而土壤 pH的影响尤

为显著。 
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