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研究报告 

滴灌对苜蓿根际土壤细菌多样性和群落结构的影响 

赵祥∆1  刘红玲∆2  杨盼 1  翟亚萍 1  王绍明 1  张霞*1 
1 石河子大学生命科学学院  新疆 石河子  832000 

2 成都师范学院  四川 成都  611130 

摘  要：【背景】细菌作为土壤微生物中的重要类群，能够有效促进土壤物质循环和能量流动，细菌

多样性以及群落结构能够反映土壤的质量状况。【目的】了解滴灌条件下苜蓿根际土壤细菌群落结构

及多样性变化，探讨土壤环境因子对细菌群落结构的影响。【方法】基于细菌 16S rRNA V3−V4 区高

通量测序技术，分析比较滴灌与自然降雨两种模式下生长的苜蓿根际与非根际土壤中细菌多样性和群

落分布规律，然后采用冗余分析(Redundancy analysis，RDA)探讨土壤环境因子与细菌多样性的关系。

【结果】苜蓿根际土壤中细菌多样性丰富，滴灌根际土壤中细菌多样性显著高于自然降雨根际土壤；

土壤样品中共检测到细菌 46 门 53 纲 116 目 220 科 469 属，主要的优势菌门为变形菌门(Proteobacteria，

25.27%−34.42%)，其中 α-变形菌纲(Alphaproteobacteria，11.41%−18.97%)为优势亚群，鞘氨醇单胞菌

属(Sphingomonas，1.00%−4.54%)为优势属。相较于自然降雨，滴灌条件下苜蓿根际土壤细菌的 6 个门

和 16 个属的群落结构发生显著变化；此外，RDA 分析表明，不同环境因子对微生物群落的影响不同，

滴灌根际土壤中 9 个细菌属的丰度与全磷、全钾、有效磷、碱解氮、有机质、土壤中性磷酸酶以及土

壤脲酶的含量显著正相关。【结论】滴灌作为新型节水技术，在促进植物生长、提高产量、节约成本

的基础上增加了植物根际土壤中细菌多样性和丰度，该结果为新型灌溉体制的改革以及土壤微生物资

源的开发利用提供科学数据。 

关键词：滴灌，高通量测序，细菌多样性，细菌群落结构 
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Abstract: [Background] As an important group of soil microorganisms, bacteria can effectively promote 
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the material cycle and energy flow of soil. Bacterial diversity and community structure can reflect the 
quality of soil. High-throughput sequencing has been widely used in studying soil microorganisms, 
and can get the classification information of soil bacteria more conveniently and accurately than 
traditional sequencing technology. [Objective] To analyze the bacterial diversity in alfalfa soil of drip 
irrigation as well as to study the relationship between the bacterial diversity and environmental factors. 
[Methods] High-throughput sequencing on PCR-ampllified 16S rRNA gene V3−V4 fragments was used to 
determine the bacterial diversity in rhizosphere and non-rhizosphere soils of alfalfa under two growth 
patterns, and were analyzed and compared. [Results] The richness of bacterial communities calculated by the 
Chao1 index and the bacterial community diversity calculated by the Shannon index showed the same trend: 
drip irrigation alfalfa soil>natural rainfall alfalfa soil; 879 675 high-quality sequence were derived, 4 431 
operational taxonomic units (OTUs) from 4 groups of soil samples, which were classified into 46 categories, 
53 classes, 116 orders, 220 families and 469 genera, except some unidentified bacteria. Proteobacteria 
(25.27%−34.42%) was the dominant phylum, of which Alphaproteobacteria (11.41%−18.97%) was the 
dominant subgroup and Sphingomonas (1%−4.54%) was the dominant genus. Compared with natural 
rainfall, the community structure of 6 phylum and 16 genus of rhizosphere soil bacteria under drip 
irrigation changed significantly. In addition, RDA analysis showed that different environmental factors had 
different effects on the microbial community. The abundance of 9 bacteria genera in the rhizosphere soil of 
drip irrigation was positively correlated with total phosphorus, available phosphorus, available nitrogen, 
total potassium, organic matter, soild-neutral phosphatase and soild-urease contents. [Conclusion] As a 
new water-saving technology, drip irrigation increases the diversity and abundance of bacteria in 
rhizosphere soil of plants on the basis of promoting plant growth, increasing yield and saving cost. The 
results provide scientific data for the reform of new irrigation systems and the development and utilization 
of soil microbial resources. 

Keywords: Drip irrigation, High-throughput sequencing, Bacterial diversity, Bacterial community 
structure 

紫花苜蓿(Medicago sativa L.)在我国西北地区

大范围种植，号称“牧草之王”。苜蓿作为多年生豆

科牧草，具有产量高、适应性强、抗旱耐盐碱、

家畜适口性好等特点，是发展节粮型畜牧业的重

要基础[1]。随着人工草地种植面积的不断扩大，滴

灌作为高效可行的节水灌溉技术得到广泛应用，在

节省成本的基础上，克服了山区、丘陵等地形限

制，满足作物对水分和养分的需求[2]。滴灌作为典

型的节水技术，促进植物生长，同时也改变了农

田土壤中微生物群落，为土壤中微生物的群落结

构及多样性带来影响。 

土壤微生物是农田生态系统中对环境变化极

其敏感的生物活性因子，作为土壤与植物的纽

带，对农田生态系统的健康状况与植被的生长发

育有重要的影响。细菌是土壤微生物中数量最丰

富、分布最广泛的类群，参与氮磷循环、土壤矿

化和养分吸收等过程[3]，对于维持土壤生态系统稳

定和保持土壤肥力等方面存在重要作用，且细菌

的群落结构和多样性在一定程度上能反映土壤质

量的变化趋势[4]。研究土壤细菌群落结构和多样

性，对于合理利用农田生态系统的生物学功能，以

及实现农田生态系统的可持续发展与农业产量的

提高具有重要意义。 

随着测序技术的发展，具有高通量、高准确

度和低成本优势的第二代高通量测序技术已广泛

应用于环境微生物研究的各方面[5-7]，与传统测序

技术相比，高通量测序技术能更真实全面地反映

微生物的群落结构和多样性。目前关于苜蓿根际

土壤细菌群落的研究相对较少，为了更真实全面

地 了 解 微 生 物 群 落 特 征 的 变 化 ， 本 研 究 基 于

IonS5TMXL 测序平台，利用单端测序(Single-end)方

法构建小片段文库进行单端测序，对滴灌和自然

降雨苜蓿土壤微生物群落结构和多样性进行分

析，旨在揭示滴灌作用对苜蓿土壤细菌多样性及
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群落分布特征的影响，探讨细菌群落组成与环境

因子之间的关系，为滴灌促进植物生长提供微生

物方面的科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  主要试剂和仪器 

Phusion® High-Fidelity PCR Master Mix with 

GC Buffer，New England Biolabs 公司；GeneJET™ 

Gel Extraction Kit，Thermo Scientific 公司；Ion Plus 

Fragment Library Kit 48 rxns，Thermofisher 公司；

中性磷酸酶试剂盒，Solarbio科技有限公司。Ion 

S5TMXL 仪器，Thermofisher 公司。 

1.2  样品采集与处理 

调查区位于新疆天山北麓中段，准噶尔盆地

南缘的 147 团 11 连。该区气候干燥、降雨少、地表

蒸发强烈，大面积种植紫花苜蓿、棉花、玉米等农

作物。紫花苜蓿处于生长3年的第一茬盛花期，田间

平均每 10 d 进行滴水灌溉，施水量约 420 m3/hm2，

于灌溉后第 6 天进行采样。在地埋式滴灌与自然降

雨两种人工种植苜蓿田中分别设置 3 个标准样地，

大小为 20 m×20 m，各样地之间环境条件相似、距

离接近，海拔在 358.6 m−360.7 m 之间。在每个标

准样地内以“S”形五点混合采样法分别收集滴灌苜

蓿 根际(MR)、非根际(MB)与自然降雨苜蓿根际

(NR)、非根际(NB)共 4 组 12 个土壤样品。根际土壤

取样采用“抖根法”，植物根系从土壤中挖出，抖

掉与根系结合松散的土壤，收集与根系紧密结合

在 4 mm 范围内的土壤作为根际土壤，在采集根际

土旁选取没有植物生长的位置采集与根际土相同

深度的土壤作为非根际土壤样品[8]。土壤于 4 °C 保

存并尽快带回实验室，一份保存于−80 °C，供提取

土壤 DNA 进行高通量测序；另一份风干保存，用

于基础数据测定。 

1.3  土壤理化和酶活性指标测定 

土壤理化指标的测定参考鲍士旦《土壤农化分

析》[9]中的测定方法：全氮(半微量开氏法)、全钾

(火焰光度法)、全磷(HClO4-H2SO4 法)、碱解氮(碱

解扩散法)、有效磷(0.5 mol/L NaHCO3 法)、有机质

(外加热法)、土壤含水率(铝盒称重法)、pH 值(奥

豪斯测试笔测定)。土壤中酶活性的测定方法：

脲酶(苯酚钠-次氯酸钠比色法)、中性磷酸酶(试剂

盒法)。 

1.4  细菌 16S rRNA 基因高通量测序 

采用 CTAB 法对样本的基因组 DNA 进行提

取，利用琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 的纯度和浓

度，取适量的样品 DNA 于离心管中，使用无菌水

稀释样品至 1 ng/μL，每个样品做 3 个重复。以稀

释后的基因组 DNA 为模板，根据测序区域的选

择，使用带 Barcode 的特异引物 515F (5′-GTGCCA 

GCMGCCGCGGTAA-3′)和 806R (5′-GGACTACHV 

GGGTWTCTAAT-3′)对16S rRNA基因的V3−V4高变

区片段进行 PCR 扩增。PCR 反应体系：2×Phusion 

Master Mix 15 µL，正、反向引物(2 µmol/L)各 3 µL，

基因组 DNA (1 ng/µL) 7 µL，ddH2O 2 µL。PCR 反

应条件：98 °C 1 min；98 °C 10 s，50 °C 30 s，

72 °C 30 s，30 个循环；72 °C 5 min。PCR 产物使

用 2%的琼脂糖凝胶进行电泳检测。根据 PCR 产

物浓度进行等量混样，充分混匀后使用 1×TAE 浓

度 2%的琼脂糖胶电泳纯化 PCR 产物，回收目标条

带。使用 Ion Plus Fragment Library Kit 48 rxns 进行

文库的构建，经 Qubit 定量和文库检测合格后，使

用 Thermofisher 的 Ion S5TMXL 进行上机测序。 

1.5  细菌多样性数据分析 

通过 Cutadapt 软件[10]对 Reads 进行过滤，按

Barcode 拆分出各样品数据，截去 Barcode 和引物

序列并去除嵌合体序列[11]，得到最终有效数据。

用 Uparse 软件[12]对序列进行聚类，默认以 97%

的一致性将序列聚类成为操作分类单元(Operational 

taxonomic unit，OTU)。根据 OTU 聚类结果，以

SSUrRNA 数据库[13]对每个 OTU 的代表序列做物种

注释，获得分类学信息和各样本在各分类水平上

的群落组成，用柱状图进行可视化。同时，使用

QIIME (V1.9.1)软件进行 OTU 丰度与 α 多样性计

算，以得到样品内物种丰富度和均匀度信息。 
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1.6  统计分析 

使用 SPSS 19.0 对土壤性质进行单因素方差分

析，对土壤性质与细菌多样性进行 Pearson 相关性

分析；利用 Canoco 4.5 对环境中菌群矩阵进行除

趋势对应分析(Detrended correspondence analysis，

DCA)，发现最大梯度长度小于 3，采用冗余分析

(Redundancy analysis，RDA)探讨土壤中细菌群落

结构和环境因子之间关系。  

2  结果与分析 

2.1  土壤理化性质和酶活性 

土壤样品理化性质和酶活性的测定结果如表 1

所示，滴灌和自然降雨苜蓿根际土壤中全氮(Total 

nitrogen，TN)、碱解氮(Alkaline nitrogen，AN)、全

钾(Total potassium，TK)、土壤脲酶(Soild urease，

S-UE)和土壤中性磷酸酶(Soild neutral phosphatase，

S-NP)含量均显著高于非根际土壤；滴灌苜蓿根际

土壤含水率(Moisture content，SM)、有机质(Organic 

matter，OM)、全磷(Total phosphorus，TP)、TK、

AN、有效磷(Available phosphorus，AP)、S-UE 和

S-NP 含量均显著高于自然降雨根际土壤，而 pH 和

TN 含量却显著低于自然降雨根际土壤。其中 S-UE

和 S-NP 活性是评价土壤中氮、磷素生物转化方向

与强度的指标，结果表明滴灌作用能显著提高苜蓿生

长所必需的养分，且苜蓿根际对土壤中的养分具有一

定的聚集吸附效应，发挥了保持肥力的生态功能。 

2.2  测序结果及序列深度验证 

对 4 组(12 个)土壤样品进行了 16S rRNA 基因

高通量测序，经序列过滤和去除嵌合体序列，最终

得到用于后续分析的优质序列共 879 675 条，平均长

度分布在 417−418 nt。在 97%相似度下将序列聚类

为用于物种分类的 OTU，统计各样品在不同 OTU

中的丰度信息(表 2)。4 组土壤样品的细菌覆盖率为

98.7%−98.9%，说明取样合理，所测结果能够比较

真实地反映土壤中细菌群落。稀释曲线反映了样

本的测序深度，可用于评估测序数据量的合理

性。由图 1 所示，曲线趋向平坦，说明测序数据量

合理，基本能够反映土壤的细菌群落组成，更多

数据量只会产生少量新的物种。 
 

表 1  样本土壤环境理化因子 
Table 1  The environmental parameters of the soil samples 

Samples pH 
SM 
(%) 

OM 
(g/kg) 

TN 
(g/kg) 

TP 
(g/kg) 

TK 
(g/kg) 

AN 
(mg/kg) 

AP 
(mg/kg) 

S-UE 
(U/g) 

S-NP 
(nmol/g) 

MR 7.54±0.01c 12.90±0.78a 12.95±0.38a 0.70±0.01b 0.26±0.01a 33.96±0.54a 81.67±9.33a 36.22±7.19a 0.44±0.06a 12 915.31±330a

MB 7.63±0.01b 14.25±0.33a 8.89±0.54b 0.52±0.03c 0.23±0.00b 32.31±0.13b 50.17±2.33b 24.41±2.51b 0.12±0.02b 10 736.43±347b

NR 7.71±0.04a 11.11±1.78b 7.82±0.46b 0.81±0.03a 0.21±0.00c 32.49±0.24b 60.67±2.33b 20.95±1.67b 0.12±0.02b 9 194.99±456c

NB 7.73±0.03a 13.22±0.43a 7.90±0.15b 0.55±0.02c 0.23±0.00b 31.29±0.19c 33.83±4.67c 24.29±1.55b 0.08±0.00b 7 833.83±26d

注：SM：含水率；OM：有机质；TN：全氮；TP：全磷；TK：全钾；AN：碱解氮；AP：有效磷；S-UE：土壤脲酶；S-NP：土壤

中性磷酸酶. 同列不同小写字母表示不同样品分组之间差异显著(P<0.05). 
Note: SM: Moisture content; OM: Organic matter; TN: Total nitrogen; TP: Total phosphorus; TK: Total potassium; AN: Alkaline nitrogen; 
AP: Available phosphorus; S-UE: Soild urease; S-NP: Soild neutral phosphatase. Different lowercase letters in the same column indicated 
that there was a significant difference among the groups of different samples (P<0.05).  
 

表 2  各样地细菌群落的多样性分析(相似度为 97%) 
Table 2  Diversity analysis of bacterial community in different plots (similarity is 97%) 

Samples Reads OTUs 
Shannon 

index 
Simpson 

index 
Chao1 
index 

ACE 
index 

Coverage 

MR 70 981±9199a 2 423±120a 9.478±0.023a 0.995±0.001a 2 673±247a 2 695±224a 0.989±0.003a 

MB 68 591±16372a 2 312±104a 9.275±0.044b 0.996±0.001a 2 701±210a 2 679±185a 0.987±0.005a 

NR 78 948±1552a 2 331±107a 9.315±0.039b 0.996±0.001a 2 654±214a 2 649±149a 0.988±0.002a 

NB 74 705±9681a 2 402±52a 9.118±0.006c 0.994±0.002a 2 685±240a 2 696±176a 0.988±0.002a 

注：同列不同小写字母表示不同样品分组之间差异显著(P<0.05). 
Note: Different lowercase letters in the same column indicated that there was a significant difference among the groups of different samples 
(P<0.05). 
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图 1  97%相似水平下样品的稀释性曲线 
Figure 1  Rarefaction curves of the 97% similarity level 
注：MR：滴灌根际土壤；MB：滴灌非根际土壤；NR：自然降

雨根际土壤；NB：自然降雨非根际土壤. 
Note: MR: Drip irrigation rhizosphere soil; MB: Drip irrigation 
non-rhizosphere soil; NR: Natural rainfall rhizosphere soil; NB: 
Natural rainfall non-rhizosphere soil. 

 
2.3  土壤中细菌群落多样性分析 

在 97%一致性阈值下，使用 α 多样性指数

(Shannon、Simpson、Chao1、ACE)对单个样品复

杂性进行统计分析，评估各样品中微生物群落的

物 种 多 样 性 和 丰 富 度 的 差 异 。 由 表 2 可 知 ，

Shannon 指数表明：MR>NR>MB>NB，滴灌苜蓿

根际与非根际土壤的细菌多样性均显著高于自然

降雨苜蓿的根际与非根际土壤(P<0.05)。此外，

Chao1 指数显示 MB>NB>MR>NR，滴灌苜蓿根际

土壤细菌群落丰富度高于自然灌溉根际土壤，但

差异不显著(P>0.05)。 

2.4  细菌群落组成与结构 

利用 RDP classifier 对各样品 OTU 从门到属依

次进行分类信息分析，挖掘土壤样品在各个水平

上的菌群结构。所有供试土壤样品中共检测到细

菌 46 门 53 纲 116 目 220 科 469 属。选取每个分组

在门、属分类水平上最大丰度排名前十的物种，

生成物种相对丰度柱形累加图(图 2)。 

在门分类水平上，共检测到细菌 46 个门，其

中优势门(丰度>1%)数量较少，非优势门数量较

多。土壤样品中丰度相对较高的菌门依次为变形

菌门(Proteobacteria，25.27%−34.42%)、放线菌门

(Actinobacteria， 14.70%−26.60%)、 拟 杆 菌 门

(Bacteroidetes， 8.37%−14.42%)、 芽 单 胞 菌 门

(Gemmatimonadetes ， 8.13%−14.45%) 、 酸 杆

菌门 (Acidobacteria， 6.27%−12.74%)、绿弯菌

门 (Chloroflexi ， 5.20%−7.52%) 、 厚 壁 菌 门

(Firmicutes ， 1.24%−3.42%) 、 疣 微 菌 门

(Verrucomicrobia，0.83%−1.60%)、硝化螺旋菌门

(Nitrospirae，0.08%−0.75%)，以及部分分类地位

不明确的细菌类群(0.65%−4.41%)和其他丰度较低

的稀有细菌类群(2.36%−7.11%)。其中，在已分类

的优势门中，除放线菌门和厚壁菌门为革兰氏阳

性细菌外，其余菌门均是革兰氏阴性细菌。变形

菌门作为丰度最大的优势菌门，包含 α-变形菌纲

(Alphaproteobacteria，11.41%−18.97%)、δ-变形菌

纲(Deltaproteobacteria，2.89%−4.50%)以及 γ-变形

菌纲(Gammaproteobacteria，9.50%−13.79%)，α-变

形菌纲是主要的变形菌门中的优势菌纲，其主要

集 中 于 鞘 氨 醇 单 胞 菌 目 (Sphingomonadales ，

6.87%−22.68%)以及 α-变形菌纲内分类不明确的

菌群(图 2A)。MR 中变形菌门占门水平细菌总数

的 34.42%，α-变形菌纲、δ-变形菌纲、γ-变形菌

纲分别占纲水平细菌总数的 18.97%、3.98%和

11.38% ， NR 中 变 形 菌 门 占 门 水 平 细 菌 总 数

25.27%，α-变 形 菌 纲 、δ-变 形 菌 纲 、 γ-变 形 菌

纲 分 别 占 纲 水 平 细 菌 总 数 的 12.84%、 2.89%

和 9.50%。 

在属分类水平上，共检测到土壤细菌 469 个

属，其中种类繁杂、丰度较低的稀有细菌类群为

最主要菌群，分别占 80.00%、85.29%、82.28%、

85.43%，说明土壤中存在着大量有待发掘的未知

微生物资源。已分类的相对丰度较高的 6 个属依次

为鞘氨醇单胞菌属(Sphingomonas，1.00%−4.54%)、

节杆菌属(Arthrobacter，0.62%−4.09%)、类诺卡氏

菌属(Nocardioides，0.77%−3.03%)、溶杆菌属

(Lysobacter，0.27%−2.24%)、马赛菌属(Massilia，

0.03%−1.12%)、Haliangium (0.78%−1.79%)，同时含 
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图 2  土壤样品细菌类群门(A)和属(B)水平分布图 
Figure 2  Phylum-level (A) and genus-level (B) distribution of bacterial in soil samples 
注：Unclassified：分类地位不明确的细菌类群；Others：稀有细菌类群. 
Note: Unclassified: Bacterial sequences that were not identified into anyone in databases; Others: Rare groups. 

 
有在各个科下属分类地位不明确的菌属(图 2B)。其

中节杆菌属和类诺卡氏菌属为革兰氏阳性细菌，而

鞘 氨 醇 单 胞 菌 属 、 溶 杆 菌 属 、 马 赛 菌 属 以 及

Haliangium 均为革兰氏阴性细菌。 

2.5  细菌群落差异性分析 

进一步探究各土壤样品间微生物群落结构的

差异(图 3)。在门水平上，芽单胞菌门、酸杆菌

门、绿弯菌门、迷踪菌门(Elusimicrobia)、纤维杆

菌门(Fibrobacteres)在滴灌根际土壤中的丰度显著

低于非根际土壤，而拟杆菌门的丰度则高于非根

际土壤(图 3A)。此外，滴灌与自然降雨苜蓿根际

土壤之间的细菌丰度也存在显著差异，滴灌苜蓿

根际土壤中变形菌门、酸杆菌门、硝化螺旋菌

门、装甲菌门(Armatimonadetes)的丰度显著高于自

然降雨根际土壤，而放线菌门和 Berkelbacteria 的

丰度则显著低于自然降雨根际土壤(图 3B)。 

属水平的细菌多样性丰度图(图 4)显示，两种

生长模式下苜蓿土壤中菌属的丰度差异较大。MR

土壤中的 13 种菌属：Iamia、鞘氨醇单胞菌属、新

鞘脂菌属(Novosphingobium)、Skermanella、

Flavisolibacter、蛭弧菌属(Bdellovibrio)、节杆菌

属、Devosia、Terrimonas、Adhaeribacter、黄杆菌

属(Flavobacterium)、足杆菌属(Pedobacter)和马

赛菌属的丰度在 MB 土壤细菌群落中显著降低，

甚至消失；而假单胞菌属(Pseudomonas)、溶杆

菌属、Dongia 这 3 种低丰度属在 MB 中则显著升 
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图 3  土壤样品中细菌群落结构在门水平的差异分析 
Figure 3  Difference analysis of bacterial community structure at phylum level in soil samples 
注：A：滴灌苜蓿根际 vs 非根际土壤；B：滴灌苜蓿根际土壤 vs 自然降雨苜蓿根际土壤. 
Note: A: Drip irrigation rhizosphere vs Drip irrigation non-rhizosphere; B: Drip irrigation rhizosphere vs Natural irrigation rhizosphere. 
 

高。对滴灌与自然降雨苜蓿根际土壤中细菌群落丰

度比较时，发现 MR 土壤中 13 种菌属的丰度在

NR 土壤中同样表现出显著降低甚至消失的趋势；

而交替赤杆菌属(Altererythrobacter)、芽单胞菌属

(Gemmatimonas)、链霉菌属 3 种低丰度属则显著升

高。对土壤样品特有属分析发现，Terrimonas、

Adhaeribacter、假单胞菌属、溶杆菌属是滴灌模式

下苜蓿土壤中的特有属。 

2.6  细菌多样性和群落结构与环境因子的关系 

通过对土壤细菌多样性指数与环境因子之间

相关性分析(表 3)，Shannon 多样性指数与 AN、

OM、S-UE 呈显著正相关，与 S-NP 呈极显著正相

关；丰富度指数(Chao1、ACE)与土壤含水率呈正

相关关系，与其他各环境因子间的相关性均未达

到显著水平。说明土壤细菌多样性主要受土壤

AN、OM、S-UE、S-NP 以及土壤含水率的影响。 

用 RDA 分析细菌主要群落与土壤环境因子之间

的关系，如图 5 所示，Gaiella、鞘氨醇单胞菌属、

节杆菌属、马赛菌属、足杆菌属、Adhaeribacter、

Devosia、Skermanella、黄杆菌属 9 个属群落丰度 
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图 4  土壤样品细菌菌落聚类 
Figure 4  Clustering of bacterial colonies in soil samples 
 

表 3  土壤细菌多样性指数与土壤环境因子之间的相关性 
Table 3  Pearson correlation coefficient between soil bacterial diversity indexes and soil environmental factors 

Diversity index TN TP TK AN AP OM pH SM S-NP S-UE 

Shannon index 0.342 0.517 0.163 0.676* 0.520 0.604* −0.467 0.026 0.747** 0.667* 

Simpson index 0.303 −0.118 −0.05 0.424 −0.038 0.091 −0.178 −0.028 0.494 0.138 

ACE index −0.103 0.022 −0.147 −0.134 −0.175 0.007 −0.036 0.641* 0.077 −0.029 

Chao1 index −0.133 −0.012 −0.254 −0.145 −0.256 −0.049 0.012 0.632* 0.062 −0.077 

注：*：相关达显著水平(P<0.05)；**：相关达极显著水平(P<0.01). 
Note: *: Significant correlation (P<0.05); **: Extremely significant correlation (P<0.01). 
 

与 TP、AP、AN、OM、TK、S-NP、S-UE 含量显

著 正 相 关 ， 而 与 pH 显 著 负 相 关 ； 伍 斯 菌 属

(Woeseia)和 Pelagibius 属群落丰度与 TP、AP、

AN、OM、TK、S-NP、S-UE 含量显著负相关，而

与 pH 呈显著正相关关系；此外，土壤含水率与拟

杆 菌 属 (Bacteroides) 、 芽 孢 杆 菌 属 (Bacillus) 、

Haliangium、Dongia、Lysobacter 呈正相关，而与

芽单胞菌属、类诺卡氏属群落丰度呈负相关。 

3  讨论与结论 

3.1  两种生长模式下土壤细菌群落组成 

高通量测序技术能够较全面真实地揭示细菌

菌落结构特征，本研究在两种生长模式下的土壤

中共鉴定出细菌 46 个门，其中变形菌门、放线菌

门、拟杆菌门、芽单胞菌门、酸杆菌门、绿弯菌 
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图 5  细菌群落与环境因子的 RDA 图 
Figure 5  RDA ordination graph for the bacterial community 
and environmental factors 

 
门在两种施水方式的苜蓿土壤中均是丰度相对较

高的菌门(>5%)。变形菌门为最优势细菌类群，

且研究区域的农田土壤属于碱性土壤，推测变形

菌门是碱性土壤中的主要优势群落，这与 Singh

等[14]、王鹏等[15]结果相似。同样，土壤中共检测

出细菌 53 个纲，α-变形菌纲和拟杆菌纲在两种灌

溉苜蓿土壤中均普遍存在且丰度最高，这些结果

说明尽管施水方式不同，但土壤微生物类群具有

相似性。 

变形菌门、放线菌门是滴灌苜蓿根际土壤中

丰度最高优势类群。其中变形菌门在很多土壤细

菌群落研究中均为最优势细菌类群[16-19]，主要包

括 α-变形菌纲、δ-变形菌纲以及 γ-变形菌纲。目前

已有研究报道了 16S rRNA 基因内部基因组异质性

的广泛存在，16S rRNA 基因往往同时存在多个拷

贝，因此对菌群多样性分析会引起一定程度的高

估[20-21]，Sun 等[22]对 16S rRNA 基因的拷贝数及基

因组内部异质性的研究发现，最优势细菌类群变

形菌门的平均拷贝数为 3.94±2.62，对该门进一

步研究表明，γ-变形菌纲(5.72±2.86)的拷贝数明

显高于其他变形菌(少于 3 个拷贝)，因此具有更多

16S rRNA 基因拷贝的 γ-变形菌纲也存在着更高程

度的过高估计。在本研究中，α-变形菌纲是最优势

细菌纲，考虑到单个基因组内 16S rRNA 基因多样

性的影响，相较于自然降雨，滴灌作用显著提高

了苜蓿根际土壤中 α-变形菌纲和 δ-变形菌纲的丰

度。α-变形菌纲中含有大量能与植物共生的固氮细

菌[23-24]；δ-变形菌纲对农田土壤中氮、磷、硫和有

机质循环都有显著的促进作用[24-25]。苜蓿作为富

含蛋白质的豆科牧草，根瘤结构以及土壤养分可

以显著提高生物量的积累，滴灌作用对此过程存

在着正效作用。本研究中，放线菌门是仅次于变

形菌门的另一优势类群，而且放线菌在纲、目以

及属水平均占据着优势地位。放线菌能产生大量

种类繁多的抗生素，表明农田土壤中储存着广泛

的抗生素产生菌资源，推测研究区干旱、高温等

环境条件有利于放线菌的生长繁殖。此外，有研究

表明酸杆菌门多出现在陆地酸性较高的土壤中[26]，

本研究中滴灌模式下土壤样品中酸杆菌门细菌丰

度显著高于自然降雨灌溉土壤，且滴灌模式下苜

蓿土壤的 pH 值显著降低，Sun 等[22]的研究发现酸

杆菌门的拷贝数仅为 1.3±0.4，被高估的可能性较

低，表明滴灌作用使得土壤环境存在酸化的倾向，

具有缓解土壤盐碱性的可能。 

在属水平上除少数常见菌属外，稀有菌属占

全部菌属的 80.00%−85.43%，反映出土壤中依然存

在着大量未被挖掘利用的微生物资源。鞘氨醇单

胞菌属为已分类的最优势属，且在滴灌苜蓿根际

土壤中的丰度显著高于自然降雨(P<0.05)，鞘氨醇

单胞菌属已被证明能够分泌过氧化氢酶，提高植物

抗 逆 性 ， 被 视 为 植 物 益 生 菌 [27] 。 本 研 究 中 ，

Terrimonas、Adhaeribacter、假单胞菌属、溶杆菌

属 是 滴 灌 模 式 下 苜 蓿 土 壤 中 的 特 有 属 。 其 中

Terrimonas、Adhaeribacter 分别属于拟杆菌门中噬

胞菌目和噬纤维菌目，主要促进纤维素的降解；
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假单胞菌属为变形菌门中假单胞菌目细菌，具有

极强分解有机物的能力，在土壤中广泛分布；溶

杆菌属属于变形菌门的黄单胞菌目，对土壤中多

种病原真菌、细菌和线虫都有突出的拮抗作用[28]。

相较于自然降雨灌溉，滴灌技术带来的 4 种特有属

的细菌，提高了对土壤中有机物的分解以及对土

壤病害的抵御，对植物的生长发育有不可忽视的

作用。对于新疆而言，大部分土地为盐碱土壤，

滴灌技术的使用能逐渐改善土壤质量以及改变土

壤中微生物群落的结构和组成。 

3.2  两种灌溉模式下土壤细菌多样性 

微生物群落多样性是描述土壤生态特征的关

键指标，微生物多样性的升高有助于提高土壤生

态系统的稳定性[29]。而细菌是土壤微生物中数量

丰富、分布广泛的微生物类群，占土壤微生物总

量的 70%−90%左右，对土壤养分循环有着重要作

用[30]。本研究发现，滴灌苜蓿根际以及非根际土

壤的 Shannon 指数和 Chao1 指数均高于自然降雨的

根际与非根际，且 Shannon 指数达到显著水平。这

说明，与自然降雨相比，滴灌技术的使用增加了

土壤中细菌群落多样性及丰度，提高了土壤生态

系统的稳定性。此外，土壤微生物多样性也反映了

土壤肥力，细菌多样性越高，土壤肥力越丰富[31]。

从土壤细菌多样性的研究结果来看，滴灌苜蓿土

壤的肥力显著高于自然灌溉土壤，这与土壤养分

含量测定的结果相同。 

3.3  土壤环境因子对细菌群落结构的影响 

不同程度的人类活动对于土壤细菌群落结构

具有不同的影响。4 组土壤样品细菌菌落聚类分析

表明，滴灌条件下苜蓿根际土壤中的细菌菌属丰

度较高(图 4)。相较于自然灌溉，人工滴灌显著改

变了土壤微环境，在土壤性质方面，滴灌苜蓿根

际土壤 SM、OM、TP、TK、AN、AP、S-UE 和

S-NP 含量均显著高于自然降雨，有研究表明土壤

优势细菌类群相对丰度与土壤理化性质有一定的

相关性[32-34]，这些环境因素极大影响了苜蓿土壤

中细菌群落结构。用 RDA 分析菌属与环境因子的

相关性发现，滴灌苜蓿根际土壤内 Gaiella、鞘氨

醇单胞菌属、节杆菌属、马赛菌属、足杆菌属、

Adhaeribacter、Devosia、Skermanella、黄杆菌属

共9个细菌属群落丰度与TP、AP、AN、OM、TK、

S-NP、S-UE 含量显著正相关。目前的研究[35-36]报道

节杆菌属、Devosia、Skermanella、Adhaeribacter、

黄杆菌属、马赛菌属、鞘氨醇单胞菌属和足杆菌

属的细菌，与磷代谢、氮代谢、糖和蛋白质代

谢、纤维素降解以及提高植物抗逆性等密切相

关，且对土壤养分有较好的适应性。因此滴灌模

式下，伴随着土壤中氮、磷等养分含量增加，节

杆菌属、Devosia、Skermanella、Adhaeribacter、

黄杆菌属、马赛菌属、鞘氨醇单胞菌属和足杆菌

属的丰度明显增高。 

综上，通过对两种生长方式的苜蓿土壤细菌多

样性的比较研究发现，滴灌作为新型的节水灌溉技

术在促进植物生长的同时，提高了植物抗逆性以及

根际土壤微生物多样性与丰度，并能逐渐改善土壤

质量。目前滴灌技术已在我国西北大部分地区广泛

使用，而微生物多样性除了与土壤性质有关外，也

受到植物根系深度、根际分泌物的种类与数量、植

物生长年限以及细菌单个基因组内 16S rRNA 基因

多样性等复杂因素的影响，因此，为了深层次揭示

滴灌苜蓿土壤细菌群落多样性特征以及与环境因

子的相关性，后续还需进一步深入研究。 
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