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研究报告 

塔里木河中下游流域棉田及胡杨林土壤细菌群落结构及多

样性研究 
刘海燕 1,2,4  王敬敬 2  赵维 2  李晴晴 2  陈云 3  易正炳 4  吕新*1  黄志勇*2 
1 新疆兵团绿洲生态农业重点实验室 石河子大学  新疆 石河子  832003 
2 天津市工业生物系统与过程工程重点实验室 中国科学院天津工业生物技术研究所  天津  300308 
3 新疆农垦科学院  新疆 石河子  832003 
4 兵团第六师农业技术推广站  新疆 五家渠  831300 

摘  要：【背景】新疆绿洲生态系统的大规模农垦开发对当地生态环境产生了一系列影响，评估农业

活动对新疆地区原始生态土壤细菌群落的影响对合理利用土地、开发农业资源具有指导意义。【目的】

通过研究塔里木河中下游流域受农垦开发影响的棉田及未经历土地开垦的胡杨林土壤细菌群落结构

及多样性的变化，探究农垦开发活动对土壤微生态的影响。【方法】利用国标法测定塔里木河中下游

流域绿洲棉田及原始胡杨林全氮、总盐、有机质、碱解氮、有效磷、速效钾、pH 等土壤理化性质；

提取土壤总 DNA，通过 PCR 扩增建立文库，用新一代 Illumina HiSeq 2500 测序技术对土样 DNA 进

行 16S rRNA 基因(V4 区)高通量测序；利用生物信息学分析细菌群落的 α 多样性(包括 Chao1、
Observed species、Phylogenetic diversity (PD)、Shannon、Simpson 和 Good’s coverage 指数)、β多样

性在两地的变化，基于线性判别分析流程[Linear discriminant analysis (LDA) effect size pipeline，
LEfSe]分析在两地具有显著差异的细菌分类单元；结合土壤理化参数、群落功能预测分析可能影响

两地细菌群落结构变化的主要因子。【结果】土壤基本理化性质分析：绿洲棉田与原始胡杨林相比，

全氮、碱解氮、总盐、pH 含量显著增加，土壤盐含量与全氮、碱解氮和 pH 呈显著正相关(P<0.05)；
细菌多样性分析：α 多样性指数 Chao1、Observed species 和 PD 在棉田样品中均显著低于胡杨林样

品，Shannon 指数差异虽不显著，但是也表现出同样的变化趋势；细菌群落组成分析：两组样品中

的优势细菌依次为 α-变形杆菌纲、放线菌门、芽单胞菌门、拟杆菌门、酸杆菌门、γ-变形菌纲、β-
变形菌纲、δ-变形菌纲、绿弯菌门、厚壁菌门、浮霉菌门、泉古菌门和硝化螺旋菌门(丰度>1%)；差
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异分析的结果显示，新疆绿洲棉田土壤中显著富集的微生物主要包括酸杆菌门、放线菌门、绿弯菌

门、厚壁菌门、黄杆菌纲、α-变形菌纲、γ-变形菌纲中的一些物种，以及泉古菌门中的 Candidatus 
Nitrososphaera；新疆原始胡杨林土壤中显著富集的微生物主要包括绿菌门、δ-变形菌纲以及变形菌

门中的其他物种, 还包括泉古菌门中的 Nitrosopumilus。主坐标分析(PCoA)结果显示，棉田生态系统

的土壤细菌群落结构能够与胡杨林生态系统的群落结构明显分开，且前者的细菌群落结构一致性更

高。功能预测结果显示，绿洲棉田的硝化作用显著高于原始胡杨林。冗余分析(RDA)结果表明全氮

含量对细菌群落结构有显著影响。【结论】在长期耕种施肥等人为因素干扰下，绿洲棉田土壤细菌多

样性和群落结构发生明显改变，细菌 α多样性明显低于原始胡杨林，细菌 β多样性差异减弱，同时

一些与植物生长密切相关的细菌类群，如放线菌、硝化细菌等显著富集。该研究可为新疆绿洲棉田

生态系统的开发利用现状提供数据参考。 

关键词：塔里木河流域，绿洲棉田，胡杨林，细菌群落结构，多样性分析 

Structure of soil bacteria community and diversity in cotton field 
and Euphrates poplar forest in the middle and lower reaches of 
Tarim river basin 
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Abstract: [Background] The large-scale agricultural reclamation and development of oasis ecosystem in 
Xinjiang have ecological impacts on the environment. Thus, it is important to evaluate the effect of human 
activities on the soil biological characters, especially the soil bacterial community, to provide a guidance 
for rational utilization of land and sustainable development of agricultural resources in the future. 
[Objective] By comparing soil bacterial structure and diversity in cotton fields affected by agricultural 
reclamation, with those in Euphrates poplar forests where ecological environment has largely been kept 
intact, we studied the effects of human activities on agricultural reclamation and development on soil 
microbial ecology. [Methods] The national standard method was used to measure the soil physical and 
chemical properties, including total nitrogen, total salt, organic matter, alkaline hydrolysis nitrogen, 
available phosphorus, available potassium and pH in the cotton fields and poplar forests in the lower and 
middle reaches of Tarim river basin. Total soil DNA was extracted, a library was established by PCR 
amplification, and 16S rRNA gene (V4 region) was high-throughput sequenced using Illumina HiSeq 2500 
sequencing technology platform. Bioinformatics was used to analyze the changes of bacterial α-diversity 
(such as Chao1, observed species, phylogenetic diversity (PD), Shannon, Simpson and Good’s coverage 
indices) and β-diversity in the two areas, and redundancy analysis was used to find the main factors that 
may have affected the changes of the bacterial community structure in the both areas, as well as 
community function prediction results were also used to give an auxiliary interpretation. [Results] Basic 
physical and chemical properties of soil analysis: compared with the primary Euphrates poplar forest in 
oasis cotton field, there were significant increases in total nitrogen, alkaline hydrolysis nitrogen, salt and 
pH, and significant positive correlation between soil salt content and total nitrogen, alkaline hydrolysis 
nitrogen and pH (P<0.05). Bacterial diversity analysis: the diversity index of chao1, observed species and 
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PD in cotton field samples were significantly lower than those in Euphrates poplar forest samples. The 
Shannon index difference was not significant, but it showed the same variation trend with the above three 
indexes. Bacterial community composition analysis: the dominant bacteria across the two places were 
Alphaproteobacteria, Actinomycetes, Gemmatimonadetes, Bacteroides, Acidobacteria, Gammaproteobacteria, 
Betaproteobacteria, Deltaproteobacteria, Chloroflexi, Firmicutes, Planctomycetes, Crenarchaeota and 
Nitrospirae (>1%). According to the results of linear discriminant analysis, the significant enriched 
microorganisms in cotton field soil were Acidobacteria, Actinobacteria, Chloroflexi, Firmicutes, 
Flavobacteria and some species of Alphaproteobacteria, Gammaproteobacteria, and one species 
(Candidatus Nitrososphaera) belonged to Crenarchaeota was also discovered in cotton field. However, in 
Euphrates poplar forest soil samples, the significant enriched microorganisms were Chlorobi, and 
Deltaproteobacteria. Some species in Proteobacteria and the Nitrosopumilus which belonged to 
Crenarchaeota was enriched in Euphrates poplar forest soil. The results of principal coordinates analysis 
(PCoA) showed that soil bacterial community composition (BCC) of cotton field could be significantly 
separated from that of Euphrates poplar forest, and the BCCs in cotton field ecosystem was more 
consistent. The results of functional prediction showed that nitrification function in cotton field was 
significantly surpassed the Euphrates poplar forest. Redundancy analysis showed that the total nitrogen 
content had a significant effect on the variation of BCC. [Conclusion] Under the influence of long-term 
cultivation, fertilization and other human activities, the soil bacterial diversity and community composition 
of oasis cotton field have been significantly changed, the α-diversity of bacterial community was 
significantly lower than that of the Euphrates poplar forest, the β-diversity of bacterial community was 
weakened, and some bacteria related to plant growth, such as Actinobacteria and nitrifying bacteria, have 
been significantly enriched. This result can provide useful information to utilize and develop Xinjiang 
oasis ecosystem filed in near future. 

Keywords: Tarim river basin, Oasis cotton field, Euphrates poplar forest, Bacterial community structure, 
Diversity analysis 

中国新疆的荒漠绿洲是山盆系统中最为精华

的部分，占土地面积不到 5%的绿洲聚集着新疆

95%的人口与 90%的社会财富[1-2]。20 世纪 50 年代，

我国在新疆地区进行大规模的农垦开发，在开垦之

初大多以毁林毁草为代价，使得大面积的草地、荒

漠植被和湿地等天然绿洲变成了人工绿洲，其中塔

里木河流域就存在一定比例由胡杨林地转化而来

的耕地[3]。大规模农垦活动造成了一系列生态问

题，如自然植被退化、生物多样性降低、土壤次

生盐渍化等。因此，关注和研究荒漠绿洲农业土

壤的演变机制对于科学管理绿洲生态系统、维护

人工绿洲土壤生态系统的稳定和可持续发展具有

重要意义。 
微生物作为一类多样性最高的生命形式，在地

球化学循环(碳循环、氮循环、硫循环、磷循环和

金属循环等)中承担着重要的生态功能。微生物复

杂的群落结构、功能、相互作用及其动态变化对环

境生态功能的维持有重要意义，土壤微生物群落的

结构组成和特性在一定程度上反映了土壤生态系

统的环境状况[4]。目前，国内外开展了较多关于荒

漠[5-6]、盐碱地[7-8]、绿洲棉田[9-10]、森林[11-12]土壤

的细菌多样性及分布特征的研究，然而，对单一生

态系统细菌群落结构多样性的研究较多，对于不同

生态系统间的对比研究则报道较少。在西北地区，

李彦林等[13]对比研究了荒漠草原与耕地土壤可培

养细菌多样性的差异，发现耕地土壤微生物多样性

明显高于荒漠草原；李晨华等[14]研究了准葛尔盆

地南缘盐生荒漠与绿洲农田土壤微生物群落组成

变化特征，发现荒漠开垦为绿洲后，土壤细菌明显

增加，放线菌显著减少，细菌在绿洲农田土壤矿化

作用中占主导作用。从 1990−2010 年间，塔里木

河中游人工绿洲、耕地增加了 1 076.52%，主要由

高覆盖草地、疏林地、低覆盖草地、中覆盖草地、

有林地、灌木林地转化而来，天然绿洲所占比例越
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来越小[15]。然而，天然绿洲转换成人工绿洲后造

成的生态影响，尤其是对土壤微生态的影响一直鲜

有报道。本文选取塔里木河中下游流域由胡杨林地

转化而来的耕地为研究对象，试图从土壤细菌群落

多样性、群落结构变化、群落功能变化的角度，探

究农垦开发对新疆绿洲土壤生态环境的影响。 

1  材料与方法 

1.1  材料 
1.1.1  研究区域概况 

研究区位于新疆阿克苏地区塔里木河中下游

流域，取样点在新疆生产建设兵团第一师阿拉尔垦

区 的 绿 洲 棉 田 及 附 近 的 天 然 胡 杨 林 中

(40.50ʹ−40.83ʹN，81.15ʹ−81.48ʹE)。该区域积温 4 113 °C 
(≥10 °C)，无霜期 220 d，年平均气温 7.2 °C，年平

均降水量 170 mm，田间持水量 30.1 g/m3，土壤容

重 1.2 g/cm3，供试土壤类型为灰漠土[16]，质地为

中壤。耕层土壤为 20 年以上的连作土壤，一般为

40 cm，土壤养分基本情况：pH 约为 8.35，有机质

19.09 g/kg，总盐 3.75 g/kg，碱解氮 51.5 mg/kg，

有效磷 19.89 mg/kg，速效钾 212.8 mg/kg。 
1.1.2  样品采集信息 

于 2017 年 4 月在春播前采集土壤样品，采样

法为五点采样法：去除地表土，用直径 5 cm 的不

锈钢土钻取 0−20 cm 的土壤样品，按“S”形取 5 钻，

每一个点取样量大体一致，并均匀混合，保存于灭

菌密封袋中。每个样品分别装到 2 个灭菌塑料袋中，

一袋置于冰袋中运回实验室，储存在 4 °C 中用于提

取土壤总 DNA；另一袋土样去除植物根系、石块等

杂质，经自然风干、研磨过筛后储存在−20 °C 中以

供土壤理化性质测定[17]。棉田(MT)的土壤样品采样

点为 ys-33 (40.66ʹN，81.31ʹE)、ys-36 (40.78ʹN，

81.41ʹE)、ys-55 (40.73ʹN，81.21ʹE)，胡杨林(HY)的
土壤样品采样点为 ys.8.1 (40.69ʹN，81.36ʹE)、ys.8.2 
(40.75ʹN，81.40ʹE)、ys.8.3 (40.83ʹN，81.36ʹE)。 
1.1.3  主要试剂和仪器 

细菌 V4 区 16S rRNA 基因扩增引物由生工生

物工程(上海)股份有限公司合成，样品 DNA 提取试

剂盒，MO BIO 公司。NanoDrop 2000C 分光光度计，

Thermo 公司；电泳仪、PCR 仪，Bio-Rad 公司。扩

增子测序委托北京诺禾致源生物信息科技有限公

司在新一代 Illumina HiSeq 2500 工作平台进行。 

1.2  方法 
1.2.1  土壤理化性质的测定 

土壤理化性质测定包括土壤全氮、总盐、有机

质、碱解氮、有效磷、速效钾、pH 等 7 个指标的

具体实验方法参照《土壤农化分析与环境监测》[18]，

对每个土样所测指标进行 3 次平行测定，结果取其

平均值。 
1.2.2  土壤总 DNA 的提取及 16S rRNA 基因的

PCR 扩增 
将土壤样品液氮研磨 3 次，之后采用 DNA 提

取试剂盒进行土壤总 DNA 提取。采用普通 DNA
产物纯化试剂盒进行 DNA 的纯化，经 NanoDrop 
2000C 分光光度计和琼脂糖凝胶电泳测定其浓度

和纯度。利用 16S rRNA 基因引物 F515 (5′-GTGC 
CAGCMGCCGCGGTAA-3′)和 R806 (5′-GGACTA 
CHVGGGTWTCTAAT-3′)[19]进行目的片段扩增。将

扩增后样品寄往北京诺禾致源生物信息科技有限

公司委托其进行新一代 Illumina HiSeq 2500 测序。 
1.2.3  测序及分析 

Pearson 相关系数分析[20]：采用 Pearson (Centered)
相关系数 Pc 来衡量两组分析对象线性关系的强

弱，其取值范围为[0，1]，数学表达式为： 

Pc= i i i i
2 2 2 2

i i i i

( )

( ) ( )

N X Y X Y

N X X N Y Y



 

  
   

 

其中，X 和 Y 分别对应两组分析对象的数据序列，

N 为样本个数，Pc 绝对值越大，相关性越强。相

关系数的绝对值越大，相关性越强：相关系数越接

近于 1 或−1，相关度越强，相关系数越接近于 0，

相关度越弱。通常情况下通过以下取值范围判断变

量的相关强度：相关系数 0.8−1 极强相关，0.6−0.8
强相关，0.4−0.6 中等程度相关，0.2−0.4 弱相关，

0.0−0.2 极弱相关或无相关。 
测序产生的双端序列使用 FLASH 软件进行拼



2218 微生物学通报 Microbiol. China 

  

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

接，参数默认[21]。拼接后序列使用 QIIME 软件进

行数据过滤[22]，过滤后序列利用 USEARCH 检

测嵌合体，并使用 filter_fasta.py 命令将嵌合体去

除[23]。利用 UCLUST[24]对优质序列按相似度 0.97

进行聚类，并将其分配给可操作分类单元 OTU 

(Operational taxonomic unit)，选取每个 OTU 中丰

度 最 高 的 序 列 为 代 表 序 列 。 OTU 注 释 通 过 在

QIIME 中采用 BLAST 的方法与 Greengenes 数据库

进行比对，获得每个 OTU 分类学信息。清除被分

类到叶绿体、线粒体、真核生物或未知分类的序列

以及单序列。为了保持数据的一致性，每个样本随

机选择 30 000 条序列子集来计算样本之间的多样

性和群落距离。 

根据 OTU 列表中的各样品物种丰度情况，应

用 QIIME 软件中的 alpha_rarefaction.py 命令[22]，

计算 6 种常用的生物多样性指数，样品的谱系多样

性(Phylogenetic diversity，PD)、检测到的物种数

(Observed species)、菌种丰富度指数(Chao1)、香农

威纳指数(Shannon)、辛普森指数(Simpson)、覆盖

率(Good’s coverage)等多样性评价指标。PD 指某个

地点所有物种间最短进化分支长度之和占各节点

分支长度之和的比例；Observed species 是指物种

数 目 ； Chao1 为 菌 种 丰 富 度 指 数 ， 公 式 是 ：

Chao1=Sobs+n1(n1–1)/2(n2+1)，其中 Chao1 为估计

的 OTU 数，Sobs 为观测到的 OTU 数，n1 为只有

一条序列的 OTU 数目，n2 为只有两条序列的 OTU

数目；Shannon 为菌群多样性指数，公式是：

H=–∑PilnPi，其中 Pi 为样品中属于第 i 种的个体的

比例，如样品总个体数为 N，第 i 种个体数为 Ni，

则 Pi=Ni/N；Simpson 为菌群多样性指数，公式是：

D=1−∑(Ni/N)2，该指数描述从一个群落中连续两次

抽样所得到的个体数属于同一种的概率，Ni 为第 i

个物种的个体数，N 为所有物种的个体数；Good’s 

coverage 为测序深度指数，测序深度：C=1−n1/N，

n1 为只有含一条序列的 OTU 数目，N 为抽样中出

现的总序列数目。 

根据 OTU 列表中的各样品物种丰度情况，应

用 QIIME 软件中的 summarize_taxa.py 命令计算各

样品在门、纲、目、科、属、种水平的物种组成。

基于 OTU 表格进行主坐标分析(Principal coordinate 

analysis，PCoA)，本文分别采用 Jaccard (不考虑物

种丰度)距离和 Bray-Curtis (考虑物种丰度)距离计

算各样品间的群落距离。基于线性判别分析流程

[Linear discriminant analysis (LDA) effect size 
pipeline，LEfSe]确定每组的显著差异分类单元[25]，

该流程可在网址 http://huttenhower.sph.harvard.edu/ 

galaxy/获取，是一种用于发现高维生物标识的分析

工具，用于区别两个或两个以上生物条件(或者是

类群)，它强调统计意义和生物相关性，能够在组

与组之间寻找具有统计学差异的生物标识。该方法

首先使用非参数因子克鲁斯卡尔-沃利斯秩和验检

[Non-parametric factorial Kruskal-Wallis (KW) 
sum-rank test]检测不同分组间丰度差异显著的物

种，再利用 Wilcoxon 秩和检验对每一组中的亚组

进行两两检验，最后用线性判别分析(LDA)对数据

进行降维并评估差异显著的物种的影响力(即 LDA 

score)，即用 LDA 值来估算每个组分(物种)丰度对

差异效果影响的大小。利用 FAPROTAX 软件进行

群落生态功能预测[26]，该方法基于已发表验证的

可培养微生物文献，因此预测准确度较好。 

制 图应用 软件 R、 HEML、 Past 及 Adobe 

illustrator。统计分析采用 Excel、SPSS 19.0、R 等。 

2  结果与分析 

2.1  土壤基本理化性质 
新疆绿洲棉田(MT)与原始胡杨林(HY)的土壤

理化性质差异较大。绿洲棉田(MT)的土壤 pH、总

盐 、 全 氮 、 碱 解 氮 显 著 高 于 原 始 胡 杨 林 (HY) 

(P<0.05) (表 1)。绿洲棉田(MT)的土壤总盐、全氮、

碱解氮含量约为原始胡杨林(HY)土壤的 2−3 倍，

原始胡杨林(HY)全氮含量 0.07±0.18 g/kg 接近于新

疆土壤全氮含量的最低值。 

Pearson 相关分析结果显示绿洲棉田(MT)的土 
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表 1  土壤理化特性 
Table 1  Physical and chemical characteristics of soil  

Items MT HY 

pH 8.76±0.09a 8.02±0.11b

总盐 
Salinity (g/kg) 

4.25±0.52a 1.84±0.29b

有机质 
Organic matter (g/kg) 

8.37±2.62a 8.05±0.13a 

全氮 
Total nitrogen (g/kg) 

0.20±0.11a 0.07±0.18b

碱解氮 
Alkaline hydrolysis nitrogen 
(mg/kg) 

91.58±5.16a 27.53±7.26b

有效磷 
Available phosphorous 
(mg/kg) 

37.69±4.76a 24.70±10.16a

有效钾 
Available potassium (mg/kg) 

125.39±22.74a 123.41±47.19a

注：表中数据为平均值±标准差；同行不同小写字母表示不同

处理之间的土壤理化性质依据 Duncan 检测在 0.05 水平存在显

著差异(n=3). 新疆绿洲棉田(MT)和原始胡杨林(HY). 
Note: Data in the table are the Means±SD; The different normal 
letters in the same row indicate significant difference among 
treatments at 0.05 level (n=3) according to the Duncan test. 
Xinjiang oasis cotton field (MT) and original Euphrates poplar 
forest (HY). 

壤总盐、pH 与研究区域的土壤基本理化性质相比

较相对较高，土壤盐含量与全氮、碱解氮和 pH 显

著正相关(P<0.05)，土壤 pH 与全氮、碱解氮、有

效磷、土壤盐分显著正相关(P<0.05) (表 2)。 

2.2  微生物多样性指数分析 
微生物多样性分析的结果如图 1 所示，6 个样 

 
表 2  土壤理化特性的相关性分析 
Table 2  Correlation analysis between physical chemical 
properties (Pearson) 
Item pH Salt OM TN AN AP AK
pH 1       
Salt 0.947* 1      
OM 0.228 −0.050 1     
TN 0.969** 0.915* 0.004 1    
AN 0.971** 0.924* 0.010 1.000** 1   
AP 0.829* 0.544 0.372 0.756 0.745 1  
AK 0.200 0.117 0.000 0.158 0.134 0.562 1

注：*: P<0.05; **: P<0.01. Salt：总盐含量；OM：有机质；TN：

全氮含量；AN：碱解氮含量；AP：有效磷含量；AK：有效

钾含量；新疆绿洲棉田(MT)和原始胡杨林(HY). 
Note: *: P<0.05; **: P<0.01. Salt: Total salt content; OM: Organic 
matter; TN: Total nitrogen; AN: Alkaline hydrolysis nitrogen; AP: 
Available phosphorous; AK: Available potassium. Xinjiang oasis 
cotton field (MT) and original Euphrates poplar forest (HY). 

 

 
 

图 1  3%水平样品的稀释曲线 
Figure 1  Rarefaction curves of soil samples at cutoff level of 3% 
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品的稀释曲线均基本趋于平缓，说明测序趋于饱

和，取样合理，可真实反映出 6 个土壤样品中的微

生物群落，结合各样品的覆盖率，说明测序结果包

含了大多数微生物类群，基本能反映该区域土壤中

微生物群落的结构组成，但仍有少量微生物种类未

被发现。 
微生物的 α 多样性分析结果显示，新疆原始胡

杨林(HY)土壤中的微生物多样性指数(Chao1、PD
和 Observed species)均 显 著 高 于 绿 洲 棉 田 (MT) 
(P<0.05) (表 3)。新疆原始胡杨林(HY)土壤中的微

生 物 谱 系 多 样 性 (PD) 和 观 测 到 的 OTU 数 目

(Observed species)约为绿洲棉田(MT)的 1.5 倍，丰

富 度 指 数 (Chao1)为 绿 洲 棉 田 (MT)的 2 倍 多 。

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。虽然

Shannon 指数差异并不显著，但在胡杨林样品中仍

高于棉田样品(表 4)。同时，各样品的 Simpson 指

数均接近 1，说明无论是胡杨林土壤样品还是棉田

土壤样品中物种的多样性都相对较低，但是统计数

据显示胡杨林样品的 Simpson 指数仍低于棉田样

品(表 4)。 

2.3  土壤细菌群落组成与结构差异 
利用 Illumina HiSeq 2500 测序平台对 6 个土壤

样品的微生物多样性进行检测，总共获得 386 174 个

序列，每个样本平均 45 000 条序列(49 908−70 900)。
将每个样本序列随机采取 30 000 条序列进行标准

化分析后，发现优势物种为 α-变形杆菌纲、放线

菌门、芽单胞菌门、拟杆菌门、酸杆菌门、γ-变形

菌纲、β-变形菌纲、δ-变形菌纲、绿弯菌门、厚壁

菌门、浮霉菌门、泉古菌门和硝化螺旋菌门(丰

度>1%) (图 2)。新疆绿洲棉田(MT)土壤中的酸杆

菌门显著高于原始胡杨林(HY)，δ-变形菌纲显著低

于原始胡杨林(HY) (P<0.05) (表 5)。新疆绿洲棉田

(MT)土壤中酸杆菌门的含量约为原始胡杨林(HY)
的 2 倍。新疆原始胡杨林(HY)土壤中 δ-变形菌纲

的含量约为绿洲棉田(MT)的 2 倍。 
 

表 3  土壤微生物 α多样性 
Table 3  Soil bacteria alpha diversity  

来源 
Source 

编号 
No. 

物种丰富度 
Chao1 

谱系多样性 
PD 

OTU 数目 
Observed species 

香农指数 
Shannon 

辛普森指数 
Simpson 

覆盖率 
Coverage (%) 

MT ys-33 9 266.13 451.97 4 506.90 10.09 1.00 91.90 
ys-36 9 463.16 485.31 4 770.40 10.08 1.00 91.68 
ys-55 9 287.93 470.04 4 576.40 10.08 1.00 91.87 

HY ys.8.1 21 507.77 628.81 6 861.00 10.81 1.00 84.20 
ys.8.2 28 237.40 718.08 7 968.60 10.97 1.00 81.09 
ys.8.3 15 875.36 536.51 5 514.40  9.41 0.97 87.82 

注：新疆绿洲棉田(MT)和原始胡杨林(HY). 
Note: Xinjiang oasis cotton field (MT) and original Euphrates poplar forest (HY). 

 

表 4  土壤微生物 α多样性的比较分析 
Table 4  Comparison analysis of soil bacteria alpha diversity  

Items MT HY 
丰富度指数 Chao1 9 391±173b 21 429±6 564a 
谱系多样性 PD 469±17b 628±91a 
OTU 数目 Observed species 4 618±163b 6 781±1 229a 
香农指数 Shannon 10.09±0.01a 10.4±0.86a 
辛普森指数 Simpson 1±0a 0.99±0.01a 
覆盖率 Coverage (%) 91.81±0b 84.37±3a 

注：表中数据为平均值±标准差；同行不同小写字母表示不同处理之间的土壤细菌 α 多样性依据 Duncan 检测在 0.05 水平存在显

著差异(n=3)；新疆绿洲棉田(MT)和原始胡杨林(HY). 
Note: Data in the table are the Means±SD; The different normal letters in the same row indicate significant difference among treatments 
at 0.05 level (n=3) according to the Duncan test; Xinjiang oasis cotton field (MT) and original Euphrates poplar forest (HY). 
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图 2  土壤微生物门水平(变形菌门按照纲分类)物种组成 
Figure 2  Bacterial community composition on phylum level (phylum Proteobacteria is grouped into class level) 
注：新疆绿洲棉田(MT)和原始胡杨林(HY). 
Note: Xinjiang oasis cotton field (MT) and original Euphrates poplar forest (HY). 

 
表 5  土壤微生物门水平(变形菌门按照纲分类)丰度

比较 
Table 5  Comparison of bacterial abundance on 
phylum-level (phylum Proteobacteria is grouped into class 
level) in soil  

Items MT (%) HY (%) 
Alphaproteobacteria 14.48±0.68a 14.85±0.77a 
Actinobacteria 13.21±4.57a 5.41±2.22a 
Gemmatimonadetes 9.95±1.76a 7.83±1.56a 
Bacteroidetes 7.07±4.12a 5.36±1.69a 
Acidobacteria 10.67±2.18a 5.44±0.65b 
Gammaproteobacteria 12.53±4.94a 21.27±9.61a 
Betaproteobacteria 6.49±1.81a 8.08±1.05a 
Deltaproteobacteria 5.96±1.17b 11.26±0.88a 
Chloroflexi 6.07±1.19a 4.50±1.09a 
Firmicutes 4.20±1.99a 2.26±0.59a 
Planctomycetes 3.26±1.81a 3.11±0.72a 
Crenarchaeota 0.88±0.44a 1.55±1.10a 
Nitrospirae 1.19±0.30a 0.83±0.34a 
Others 4.05±0.47a 8.26±1.87a 

注：表中数据为平均值±标准差；同行不同小写字母表示不同

处理之间的土壤理化性质依据 Duncan 检测，在 0.05 水平存在

显著差异(n=3)；新疆绿洲棉田(MT)和原始胡杨林(HY). 
Note: Data in the table are the Means±SD; The different normal 
letters in the same row indicate significant difference among 
treatments at 0.05 level (n=3) according to the Duncan test. 
Xinjiang oasis cotton field (MT) and original Euphrates poplar 
forest (HY). 

在 LEfSe 分析结果中，进化分支图(图 3A)中
由内至外的圆圈代表了由门至属的分类级别，不同

的分类级别上的每一个小圆圈代表该水平下的一

个分类，小圆圈的直径大小代表了相对丰度的大

小。无显著差异的物种统一着色为黄色，差异显著

的物种 Biomarker 跟随组别进行着色，红色节点表

示在原始胡杨林(HY)组别中起到重要作用的微生

物类群，绿色节点表示在绿洲棉田(MT)组别中起

到重要作用的类群。选取 LDA score 大于 2.0 的为

显著差异物种，具有统计学差异的 Biomaker 共计

301 种，选择 LDA score 大于 3.5 的差异物种进行

LDA 分布柱状图展示(图 3B)，其中柱状图的颜色

代表各自的组别，长短代表的是 LDA score，即不

同组间显著差异物种的影响程度，例如放线菌门

(Actinobacteria)、酸杆菌门(Acidobacteria)、鞘脂单

胞 菌 目 (Sphingomonadales) 、 脱 硫 杆 菌 目

(Desulfobacterales)、地杆菌属(Geobacter)是导致

绿洲棉田(MT)异于原始胡杨林(HY)的主要微生

物物种。 
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图 3  土壤微生物 LEfSe 分析的进化分支图(A)和 LDA 值(B) (LDA 值>3.5) 
Figure 3  Least discriminant analysis (LDA) effect size taxonomic cladogram (A) and LDA score of the discriminants 
comparing soil bacteria 
注：新疆绿洲棉田(MT)和原始胡杨林(HY). 
Note: Xinjiang oasis cotton field (MT) and original Euphrates poplar forest (HY). 
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新疆绿洲棉田(MT)土壤中富集的微生物主要

包括酸杆菌门、放线菌门、拟杆菌门、绿弯菌门、

厚壁菌门、变形菌门以及泉古菌门中的一些物种

(图 3)，如酸杆菌门中的 iii1_15；放线菌门中的微

球 菌 科 (Micrococcaceae) 、 类 诺 卡 氏 菌 科

(Nocardioidaceae)、MB_A2_108、Thermoleophilia、

Gaiellales、Gaiellaceae、Solirubrobacterales；拟杆

菌 门 中 的 黄 杆 菌 纲 (Flavobacteriia) 、 黄 杆 菌 目

(Flavobacteriales)；厚壁菌门的 Allobaculum、α-
变 形 菌 纲 的鞘 脂 单 胞 菌目 (Sphingomonadales)、

Kaistobacter ； γ- 变 形 菌 纲 的 黄 色 单 胞 菌 目

(Xanthomonadales)、溶杆菌属(Lysobacter)；来自泉

古 菌 门 的 Nitrososphaerales 、 亚 硝 化 暖 菌 属

(Candidatus Nitrososphaera)。 
新疆原始胡杨林(HY)土壤中富集的微生物主

要包括绿菌门、δ-变形菌纲和变形菌门中的其他一

些 物 种 ， 如 属 于 δ- 变 形 菌 纲 的 脱 硫 杆 菌 目

(Desulfobacterales)、脱硫杆菌科(Desulfobulbaceae)、
除 硫 单 胞 菌 目 (Desulfuromonadales) 、 地 杆 菌 科

(Geobacteraceae)、地杆菌属(Geobacter)、粘土杆

菌科(Pelobacteraceae)；属于 γ-变形菌的交替单胞

菌目(Alteromonadales)、着色菌目(Chromatiales)、
硫 发 菌 目 (Thiotrichales) 、 鱼 立 克 次 体 科

(Piscirickettsiaceae)；属于 β-变形菌的红环菌目

(Rhodocyclales)、红环菌科(Rhodocyclaceae)；来自奇

古菌门(Thaumarchaeota)的餐古菌目(Cenarchaeales)、
餐 古 菌 科 (Cenarchaeaceae) 的 亚 硝 化 侏 儒 菌 属

(Nitrosopumilus)。 
PCoA 分析结果显示新疆绿洲棉田(MT)和原

始胡杨林(HY)土壤中的微生物群落结构明显不同

(图 4)。其中，无论是基于 Jaccard 距离的 PCoA 分

析还是基于 Bray-Curtis 距离的 PCoA 分析均显示

棉田样品(ys-33、ys-36、ys-55)能够较为紧密的聚

集在一起，且明显与胡杨林样品分开；胡杨林样

品中的 ys.8.3 与其他两个样品(ys.8.1 和 ys.8.2)距
离较远。 

 
 

 
 

图 4  基于 Jaccard (A)和 Bray-Curtis (B)距离算法的土

壤微生物群落 PCoA 分析 
Figure 4  Principle coordinate analysis based on Jaccard 
(A) and Bray-Curtis (B) distance method of soil bacteria 
community structure 
注：新疆绿洲棉田(MT)和原始胡杨林(HY). 
Note: Xinjiang oasis cotton field (MT) and original Euphrates 
poplar forest (HY). 

 
2.4  微生物群落功能预测 

利用 FAPROTAX 软件基于种分类水平的群落

组成进行生态功能预测，结果显示 1 469 个种水平

的细菌分类单元中有 426 条物种信息可以被预测，

1 007 条不可预测，可预测比例为 31.45%。功能分

析的结果显示，新疆绿洲棉田(MT)和原始胡杨林

(HY)土壤中的微生物群落功能主要有化能自养、

好氧化能自养、发酵、硝化、硝化还原、硝化呼吸、

氮呼吸、光养、好氧亚硝酸盐氧化、光能自养、亚

硝酸盐呼吸、无氧光自养硫氧化、无氧光自养、光

能异养和好氧氨氧化(丰度>1%)。HeatMap 分析结

果显示新疆绿洲棉田(MT)和原始胡杨林(HY)土壤
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中的微生物群落功能明显不同。绿洲棉田(MT)的
3 个样品聚为一组，原始胡杨林(HY)三个样品聚为

一组(图 5)。新疆绿洲棉田(MT)土壤中微生物群落

的好氧化能自养、硝化、光能异养、好氧氨氧化、

铁呼吸、尿素分解等功能显著高于原始胡杨林

(HY)，甲烷营养、铁氧化暗反应等功能显著低于

原始胡杨林(HY) (P<0.05) (表 6)。其中，根据功能

预测结果文件显示，与硝化作用相关的功能主要来

自泉古菌门的 Candidatus Nitrososphaera、β-变形

菌纲的亚硝化单胞菌目(Nitrosomonadales)以及硝

化螺旋菌门(Nitrospirae)，好氧氨氧化作用主要来

自前三者。尿素分解作用主要来自 α-变形菌的根

瘤菌目(Rhizobiales)和 γ-变形菌的黄色单胞菌目

(Xanthomonadales)。绿洲棉田(MT)的铁呼吸、尿

素分解等功能显著，说明秋季绿洲棉田(MT)栽

培管理加强铃肥和根外追肥，达到稳产高产的

同时土壤营养富集 [27]，春季绿洲棉田硝化作用

高于原始胡杨林(HY)，说明人为施肥提高了硝

化细菌多样性，微生物功能差异最先起到指示

作用。 
 

 
 

图 5  土壤微生物群落功能 HeatMap 图 
Figure 5  HeatMap of soil bacterial community function  
注：新疆绿洲棉田(MT)和原始胡杨林(HY). 
Note: Xinjiang oasis cotton field (MT) and original Euphrates poplar forest (HY). 
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表 6  土壤微生物群落功能差异比较 
Table 6  Comparison of the functional differences of soil bacterial communities 

Community function MT (%) HY (%) 

Chemoheterotrophy 16.83±5.75a 8.82±1.06a 

Aerobic_chemoheterotrophy 13.16±2.61a 7.73±1.07b 

Phototrophy 1.13±0.05a 1.10±0.25a 

Photoautotrophy 0.96±0.10a 0.98±0.31a 

Photoheterotrophy 0.91±0.09a 0.70±0.05b 

Anoxygenic_photoautotrophy_S_oxidizing 0.81±0.18a 0.97±0.31a 

Iron_respiration 0.09±0.05a 0.89±0.36b 

Respiration_of_sulfur_compounds 0.12±0.04a 0.82±0.54a 

Sulfate_respiration 0.11±0.05a 0.81±0.55a 

Dark_hydrogen_oxidation 0.30±0.17a 0.37±0.07a 

Dark_oxidation_of_sulfur_compounds 0.01±0.00a 0.44±0.30a 

Dark_sulfide_oxidation 0.00±0.00a 0.44±0.30a 

Dark_iron_oxidation 0.00±0.00b 0.15±0.06a 

Fermentation 2.95±2.22a 0.73±0.11a 

Nitrification 2.45±0.78a 1.09±0.28b 

Nitrate_reduction 1.31±0.03a 2.06±0.40a 

Nitrogen_respiration 1.06±0.09a 1.71±0.56a 

Aerobic_nitrite_oxidation 1.20±0.30a 0.84±0.34a 

Nitrite_respiration 0.78±0.19a 1.07±0.13a 

Aerobic_ammonia_oxidation 1.25±0.61a 0.25±0.07b 

Nitrous_oxide_denitrification 0.77±0.20a 0.59±0.04a 

Nitrogen_fixation 0.05±0.04a 0.02±0.01a 

Chitinolysis 1.16±1.22a 0.20±0.09a 

Aromatic_compound_degradation 0.47±0.47a 0.18±0.04a 

Ureolysis 0.38±0.08a 0.16±0.08b 

Methanotrophy 0.06±0.01b 0.11±0.01a 

注：表中数据为平均值±标准差；同行不同小写字母表示不同处理之间的土壤细菌群落功能依据 Duncan 检测在 0.05 水平存在显

著差异(n=3)；新疆绿洲棉田(MT)和原始胡杨林(HY). 
Note: Data in the table are the Means±SD; The different normal letters in the same row indicate significant difference among treatments 
at 0.05 level (n=3) according to the Duncan test; Xinjiang oasis cotton field (MT) and original Euphrates poplar forest (HY). 

 
2.5  土壤理化性质对细菌群落的影响分析 

根据前向选择和统计分析的结果，选择全氮、

盐分、pH、有机质和微生物物种(门水平，变形菌纲水

平)进行 RDA 分析(图 6)。结果显示全氮对群落变异的

解释度为 55.7% (P=0.004)，盐分为 21.5% (P=0.146)，
有机质为 16.9% (P=0.078)，pH 为 3.9% (P=0.294)。
因此可以推测全氮是驱动群落变异的主要因子。全

氮、盐分、pH 与放线菌门、酸杆菌门、绿弯菌门、

浮霉菌门、厚壁菌门、芽单胞菌门正相关。有机质

与变形菌门、泉古菌门、拟杆菌门等正相关。 
棉田长期过量施用化肥，尤其是氮、磷、钾肥，

会造成严重的土壤盐碱化，并导致微生物多样性显

著降低，使得放线菌、酸杆菌、绿弯菌、浮霉菌、

厚壁菌、芽单胞菌等参与氮循环、光合作用的微生

物明显增加，参与甲烷循环、铁循环的变形菌、泉

古菌、拟杆菌等微生物明显减少。 
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图 6  土壤微生物和理化特性的 RDA 分析 
Figure 6  Redundancy analysis of soil bacterial community and soil physical and chemical properties 
注：新疆绿洲棉田(MT)和原始胡杨林(HY). 
Note: Xinjiang oasis cotton field (MT) and original Euphrates poplar forest (HY). 

 
3  讨论 

新疆棉田一直是农业微生物研究者关注的对

象，以往对新疆棉田的细菌学研究主要集中在棉田

本身的微生物特性研究上[10,28-30]，而少有报道针对

棉田生态系统与其他自然生态系统的对比研究。自

从 20 世纪 50 年代，我国在新疆进行大规模农垦开

发以来，对当地绿洲生态系统产生了一系列影响。

本文通过对塔里木河中下游流域绿洲棉田与原始

胡杨林土壤中的细菌群落结构进行比较研究，发现

该地区土壤细菌群落在人类长期农业发展中具有

显著变化，长期耕种施肥等人为因素干扰会导致细

菌群落发生改变。 
本研究的土壤 pH 在 7.92−8.79 之间，与郑贺

云 等 [31] 等 对 新 疆 阿 克 苏 地 区 盐 碱 地 土 壤 pH 
(7.57−8.75，碱性水平)的报道较为一致；另外，本

研究中的胡杨林土壤的总盐、有机质、速效钾含量

与王新英等[32]对塔里木河流域胡杨林土壤理化性

质的研究结果有较高的一致性；同时，本研究中的

棉田土壤总盐、有机质和全氮含量与顾美英等[10]

对新疆绿洲农田不同连作年限棉花根际土壤的结

果也较为接近。综上所述，本研究中涉及的新疆

棉田土壤样品和胡杨林样品具有一定的代表性，

样品中的微生物多样性及细菌群落结构差异在一

定程度上能够反映两种不同生态系统的微生物群

落变化。 
微生物多样性指数可以反映群落多样性的变

化，Observed species 反映的是样品中可检测到的

OTU 数；Chao1 指数用来反映物种丰富度，对稀

有物种很敏感(Singletons 和 Doubletons)；PD 则反

映的是谱系多样性，即系统发育多样性。Shannon
指数和 Simpson 指数考察群落物种多样性。本文使

用这几个指标衡量棉田生态系统和胡杨林生态系

统的细菌多样性差异，既考虑物种的丰富度、均匀

度，也考虑了系统进化差异，前三类指数在棉田生

态系统中均显著低于胡杨林生态系统，说明长期的

耕作种植行为使棉田土壤中的微生物种类趋于简



刘海燕等: 塔里木河中下游流域棉田及胡杨林土壤细菌群落结构及多样性研究 2227 

 

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

化，即物种丰富度降低、系统发育多样性也降低。

同时，Shannon 指数也显示了同样的变化规律，这

与顾美英等[10]对新疆绿洲农田不同连作年限棉花

根际土壤微生物群落多样性的研究结果较为一致，

新开垦棉田(连作 1 年)的土壤微生物 Shannon 指数

最高，随着连作年限的延长，连作 5 年略有下降，

随后上升，连作 10 年以后逐年下降，即随着人为

影响时间的延长，微生物群落的 Shannon 指数逐渐

降低。但是同类型的研究尚未观测物种多度指数

(Chao1)、物种数(Observed species)以及系统发育指

数(PD)，在本研究中，这 3 个指数在长期耕作的棉

田系统中显著低于原始胡杨林系统，尤其 Chao1
指数相差一倍以上，说明长期人为干扰对生态多样

性的影响在物种种类变化上尤为显著。 
关于长期耕作导致的棉田土壤微生物群落结

构变化的研究，主要有 Zhang 等[33]从南疆阿瓦提

土壤细菌生态学的角度分析了作物种植对土壤细

菌群落的影响，结果显示随着人为耕作时间的延

长，棉花根区微生物群落中酸杆菌门(Acidobacteria)、
硝化螺旋菌门(Nitrospirae)、泉古菌门(Crenarchaeota)
和疣微菌门(Verrucomicrobia)显著增高，α-变形菌

纲 (Alphaproteobacteria) 、 芽 单 胞 菌 门

(Gemmatimonadetes)、奇古菌门(Thaumarchaeota)、
Gemm-1 、δ- 变 形 菌 纲 (Deltaproteobacteria) 以 及

Acidobacteria-6 均明显升高，在目水平黄色单胞

菌 目 (Xanthomonadales) 、 鞘 脂 单 胞 菌 目

(Sphingomonadales)以及 Nitrososphaerales 显著增

高。在本文中，棉田样品相对于原始胡杨林样品显

著增高的有酸杆菌门、属于 α-变形菌的鞘脂单胞

菌目(Sphingomonadales)、属于 γ-变形菌的黄色单

胞 菌 目 (Xanthomonadales) 、 属 于 泉 古 菌 门 的

Nitrososphaerales，与上述报道结果是一致的。说

明该研究中棉田相对于胡杨林的土壤细菌群落变

化很大程度上是由长期耕作导致的。关于新疆胡杨

林微生物多样性的报道主要集中在对可培养细菌

及胡杨内生细菌的分离研究中[34-35]，使用高通量测

序技术对胡杨林土壤细菌群落结构进行的研究较

少。吾尔麦提汗·麦麦提明等[34]对塔里木胡杨林可

培养胡杨内生细菌多样性的研究结果显示，在分离

的 588 株胡杨内生细菌中 γ-变形菌纲所占比例最

高达 50%以上，其次是厚壁菌门(>30%)、放线菌

门(>10%)、α-变形菌纲(4%)、拟杆菌门(0.5%)、β-
变形菌纲(0.34%)，γ-变形菌纲和厚壁菌门的细菌

是胡杨茎秆液中的优势类群，假单胞菌属(29.76%)
和芽孢杆菌属(19.05%)为优势属。吐尔逊阿依·麦
麦提依明等[35]在对塔里木胡杨林土壤中可培养细

菌多样性的研究结果显示，在分离得到的 193 株土

壤 细 菌 中 厚 壁 菌 门 占 总 分 离 菌 的 比 例 最 高

(>50%)，其次是 γ-变形菌(约 30%)、放线菌门

(7.3%)、β-变形菌纲(2.6%)、α-变形菌纲(1.6%)。
在本研究的结果中，胡杨林土壤样品共测序得到

11 490 个 OTU，经物种分类后显示比例最高的是 γ-
变形菌纲(>20%)，其次是 α-变形菌纲(>10%)、δ-
变形菌纲(>10%)、β-变形菌纲(8%)、芽单胞菌门

(7%)、酸杆菌门(5%)、放线菌门(5%)、拟杆菌门

(5%)、绿弯菌门(4%)、浮霉菌门(3%)、厚壁菌门

(2%)、泉古菌门(1.5%)。相较于他人的研究，使用

高通量测序技术获得了更多的胡杨林土壤细菌物

种分类信息，虽然各大类比例不尽相同，但是主要

的优势类群是一致的，除厚壁菌门相对比例较低，

这可能与上述报道中分离方法的偏倚性有关。此

外，功能预测的结果显示胡杨林样品中参与甲烷循

环、铁循环的功能比棉田中显著富集，说明在胡杨

林系统中较好地保持了原始生态环境中的微生物

种类和功能。 
棉田样品和胡杨林样品群落结构的对比显示，

两种生态系统在门水平上的优势类群中主要存在

显著的比例差异，同时主坐标分析的结果不仅显示

出两类样品在群落结构上的差异，同时还显示出取

自棉田样品群落的一致性较高，而取自胡杨林的土

壤样品群落差异较大。这与 Rodrigues 等[36]研究结

果相一致，即森林向农业转化后，土壤细菌的 β
多样性降低，群落结构趋于一致。这说明，该研究

中的土壤微生物群落分别在 α 多样性、群落组成、
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群落结构差异(β 多样性)方面显示出由原始胡杨林

环境向长期耕作的人工绿洲环境转变后的响应。 
该研究试图利用取样点的土壤理化性质来寻

找两类生态系统对群落结构产生影响的主要因子。

RDA 分析结果显示，土壤全氮对群落变异的解释

度最高也最显著，且全氮含量主要对棉田系统细菌

群落中的酸杆菌门、绿弯菌门、硝化螺旋菌门、浮

霉菌门、拟杆菌门、放线菌门有正向影响。同时，

功 能 预 测 的 结 果 ， 在 棉 田 样 品 中 显 著 富 集 的

Candidatus Nitrososphaera 、 亚 硝 化 单 胞 菌 目

(Nitrosomonadales)均对硝化作用和好氧氨氧化作

用有贡献，而 α-变形菌的根瘤菌目(Rhizobiales)以
及 γ-变形菌的黄色单胞菌目(Xanthomonadales)则
对尿素分解有影响。说明，土壤中的微生物群落结

构会对环境中增加的氮进行反馈，通过调整相应功

能的微生物类群来适应不断增加的外源营养物。

Cheng 等[37]对玛纳斯河流域弃耕地复耕后土壤理

化性质对群落差异影响的研究显示，氨氮对酸杆菌

门、硝化螺旋菌门具有正向影响，这个结果与本文

的研究结果一致。除了氮元素，盐分对群落差异也

有较大影响，盐分的解释度排在第二位。研究区域

本身降水稀少，日蒸发量大，造就的盐碱环境，盐

度对群落的影响也是不容忽视的一部分。虽然盐度

单独解释的部分并不显著，但由于土壤盐含量与全

氮、碱解氮的高度线性关系，盐度对优势类群的影

响与全氮是一致的，也对酸杆菌门、放线菌门有正

向影响，其中，放线菌中含有大量耐盐菌。郑贺云

等[31]对新疆阿克苏地区盐碱地细菌类群多样性研

究结果表明，在分离到的嗜盐菌中存在较高比例的

放线菌，关统伟等[8]、李文均等[38]、Xu 等[39]也均

有相关报道。在本研究中，棉田土壤中盐度显著高

于胡杨林，其放线菌在门水平上也显著高于胡杨林

土壤样品；然而，群落功能预测的结果显示，参与

氮代谢的微生物并不包含放线菌。因此，RDA 结

果表明土壤盐分导致放线菌与全氮、盐度和 pH 的

高度正相关性。 
总之，本研究从细菌群落结构变化的角度探讨

了棉田和胡杨林土壤样品的差异，实际上取样的棉

田在进行耕作以前也是胡杨林的一部分，在毁林造

田的巨大人为扰动下造就了现今的棉田生态系统

和胡杨林生态系统。在一定程度上，本文研究的棉

田样品可以代表当地的农业生态系统，也即是本文

实际上在探究农业活动对土壤微生物多样性的影

响和变化规律。尽管在样品数量的选择上有一定的

局限性，但是每个样品均是通过五点采样、进行   
3 次重复后混匀获得的土样，这保证了实验数据的

严谨性。此外，除了分析群落结构的差异，还初步

进行了群落功能的预测，预测结果主要用来辅助

解释导致群落差异的因素。后续将会进一步增加

取样点和生物学重复，在定量功能基因的角度进

行更多的研究，多方面阐述农业活动对生态系统

的干扰。 

4  结论 
通过对塔里木河中下游流域绿洲棉田及原始

胡杨林土壤理化性质、α 多样性、β 多样性、细菌

群落组成及其与环境因子关系的研究，发现：(1) 
新疆绿洲棉田与原始胡杨林的土壤理化性质差异

较大：绿洲棉田的土壤 pH、总盐、全氮、碱解氮

显著高于原始胡杨林，其土壤总盐、全氮、碱解氮

含量约为原始胡杨林土壤的 2−3 倍；(2) 新疆绿洲

棉田细菌群落 α 多样性显著低于原始胡杨林；(3) 
细菌群落中的酸杆菌门、放线菌门、黄杆菌纲、绿

弯菌门、厚壁菌门和 α-变形菌中的鞘脂单胞菌目、

γ-变形菌中的黄色单胞菌目、溶杆菌属，以及来自

泉古菌门的 Nitrososphaerales、亚硝化暖菌属在棉

田土壤中显著富集，而绿菌门、δ-变形菌中的脱硫

杆菌目、除硫单胞菌目和 γ-变形菌中的交替单胞

菌目、着色菌目、硫发菌目、属于 β-变形菌的红

环菌目以及来自奇古菌门的亚硝化侏儒菌属在胡

杨林土壤中显著富集；(4) 棉田土壤和胡杨林土壤

的细菌群落结构差异明显，且棉田土壤中的细菌群

落结构趋于一致；(5) 土壤全氮对两种生态系统土

壤中的细菌群落结构差异的解释度最大。以上结果
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反映了在长期人为干扰下绿洲棉田系统相对于原

始胡杨林系统土壤微生态改变的情况，通过对特定

土壤微生物类群的追踪或可评估土壤生态系统受

人为耕种、施肥等开发活动的影响程度，可为后续

对新疆绿洲生态系统土壤评价提供参考。 
 

致谢：本试验得到兵团农业技术推广站各级工作人
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