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摘   要：【背景】我国北方内陆区与平原区土地盐碱化问题严重，针对微生物如何在极端盐碱地

植被演替过程中发挥作用的研究鲜有报道。【目的】研究鄂尔多斯台地 5 种不同植被类型的盐沼湿

地微生物群落与土壤条件的关系，筛选出耐盐碱菌群及影响耐盐碱菌群的土壤环境因子。【方法】

采用高通量测序技术，对其微生物细菌群落组成进行了比对分析。【结果】鄂尔多斯盐沼湿地 5 种

植被类型土壤细菌群落丰度为：苔草草甸>杂类草草甸>禾草草甸>肉质耐盐草甸>盐沼裸地；多样

性的排序为：苔草草甸>杂类草草甸>肉质耐盐草甸>禾草草甸>盐沼裸地；变形菌门均为 5 种植被

类型样地土壤细菌群落丰度最高的菌种，随 4 种盐沼滩涂湿地的演替，变形菌门相对丰度存在先

增大后减小的趋势，与异常球菌-栖热菌门的变化趋势相反；土壤黏粒与芽单胞菌门呈极显著正相

关关系，随土壤粒径增大，厚壁菌门与其相关性也逐渐增加；鄂尔多斯台地盐沼滩地的土壤化学

指标与细菌群落相关性大小排序是 AK>TP>SOC>TN>AN>AP>pH。【结论】变形菌门为鄂尔多斯

盐沼湿地各植被演替阶段丰度最高的菌群，放线菌纲、α-变形菌纲、芽单胞菌纲为其纲水平最耐

盐菌群；苔草草甸细菌多样性及丰度最高，盐碱地区细菌群落对粒径大小的适应性各不相同，鄂

尔多斯台地盐沼湿地细菌群落结构影响最大的土壤环境因子是 AK。 

关键词：盐沼湿地；土壤理化性质；高通量测序；土壤粒径  
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Microbial communities and soil conditions in the salt marshes 
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Abstract: [Background] Land salinization is serious in inland and plain areas of north China, and the 

role of microorganisms in the vegetation succession of extreme saline-alkali land has been seldom 

reported. [Objective] To study the relationship between soil conditions and microbial community in the 

salt marshes with five types of vegetation (S1: bare; S2: succulent; S3: carex; S4: grass; S5: weeds) on 

the Ordos plateau, and screen out salt-tolerant bacteria and the soil factors affecting salt-tolerant 

bacteria. [Methods] Illumina MiSeq high-throughput sequencing was performed to analyze the 

microbial community composition. [Results] The soil bacterial abundance and diversity in the Ordos 

salt marshes with 5 different types of vegetation ranked in the order of S3>S5>S4>S2>S1 and 

S3>S5>S2>S4>S1, respectively. Proteobacteria was the most abundant phylum in the soil bacteria of 

the 5 vegetation types, and its relative abundance first increased and then decreased with the succession 

of the 4 salt marshes, which was contrary to the trend of Deinococcus-Thermus. Soil clay particle had a 

significantly positive correlation with Gemmatimonadetes, and its correlation with Firmicutes increased 

gradually with the increase in soil particle size. The soil chemical properties showing high correlations 

with bacterial community were in the order of AK>TP>SOC>TN>AN>AP>pH. [Conclusion] 

Proteobacteria was the most abundant bacterial phylum in Ordos salt marshes experiencing vegetation 

succession, and Actinomycetes, Alphaproteobacteria, and Blastomonas were the classes with stronger 

salt tolerance. The diversity and abundance of bacteria in S3 were the highest, and the adaptability of 

bacterial community varied regarding the soil particle size in salt-alkali areas. AK was the most 

significant soil factor affecting the bacterial community structure in the salt marshes of Ordos platform. 

Keywords: salt marsh; soil physical and chemical properties; high-throughput sequencing; soil particle size 

土壤盐碱化是生态环境的一种恶化表征，同

时也是土地退化的一种主要现象，其严重影响农

业的发展 [1] 。目前，我国盐碱土总面积约     

0.33 亿 hm2，占可利用土地面积的 4.88%[2]。盐

碱地生态环境独特，具有特殊的土壤理化特   

性[3]，具体表现为土壤结构性差、营养匮乏和土

壤含盐量高等特点[4]。鄂尔多斯台地作为我国两

大盐碱湖泊分布群之一，其独特的地理位置和特

殊的水热组合 [5]使其成为敏感、特殊的生态过 

渡带，是我国干旱-半干旱区相对独立的自然单

元[6]，其盐沼对区域水资源和生态环境保护具有

重要意义。在该地区，盐沼裸地周边的肉质耐盐

草甸、苔草草甸、禾草草甸、杂类草草甸有着鲜

明的分布格局，其相互间存在一定的演化关系。

然而微生物对盐碱湖泊湿地的土壤修复具有重

要作用，具体表现为：有效促进植物生长发育和

提高水肥的利用效率[7]；通过能量代谢[8]改善植

物根系微环境；形成“低盐、低 pH、高有机质”

的优质环境[9]。 

目前关于土壤条件与微生物群落之间的关

系研究各不相同。许多研究者认为土壤 pH 是影

响土壤细菌群落结构最主要的因素[10]，其次是 
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氮[11]、土壤有机碳的含量[12]和温度[13]等。大多

数科学家认为，多种环境因素共同影响土壤微生

物群落结构[14]。因此深入了解盐碱地区土壤条

件和土壤微生物群落结构关系、分离筛选出耐盐

碱菌群以及影响耐盐碱菌群的土壤环境因子，对

改善盐碱土理化性质及促进植物生长发育具有

重要意义[15]。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 
研究区主要位于鄂尔多斯高原，其位于黄河

流域中游，海拔 1 100−1 300 m，37°36'−40°7'N，

107°26'−108°25'E。地处半干旱气候区[16]，年降

水量约为 250−440 mm，降水多集中于 7−9 月，

占全年降水量的 70%。年平均蒸发量 2 100−    

2 600 mm。地表径流极少，降水入渗主要以地下

水的形式存在，地下水资源丰富，在低洼地区溢

出成为湖淖[17]，并且多为浅水型湖泊，是我国

两大盐碱湖泊分布群之一[6]。布设样点包括北大

池、菠萝池、烂泥池、苟池、查干淖尔、察汗淖

尔、纳林卓尔、达楞图如卓尔、巴彦淖尔、大克

泊湖、浩通音查干淖尔和巴嘎淖尔[18]等 24 个盐

碱湖，共 73 组样点。 

1.2  土壤采集与分类 
于 2019 年 5−6 月在研究区进行样地调查和

土壤采集，将研究区 73 组样点划分出肉质耐盐

草甸(S2)、苔草草甸(S3)、禾草草甸(S4)和杂类

草草甸(S5)等 4 个植被亚型，并以盐沼裸地(S1)为

对照样地。使用土钻钻取 0−20 cm 土层，3 次重复，

各重复间相距至少 10 m，并剔除土壤样品中石块

及植物残体，将土壤样品放在便携式冰盒中带回

实验室，过 1 mm 筛，用于 16S rRNA 基因测序，

其余土样风干测定土壤理化性质及粒径。 

1.3  土壤粒径及理化性质的测定 
通过激光衍射粒度分析仪测定土壤粒径，划

分出黏粒(CP<0.002 mm)、粉粒(0.002 mm<S< 

0.05 mm)、细砂粒(0.05 mm<Fs<0.25 mm)、粗砂

粒(0.25 mm<Csg<1 mm)。 

土壤总氮(total nitrogen，TN)经过浓硫酸-高

氯酸消解后，采用氯化钾溶液提取-分光光度法

测定；总磷(total phosphorus，TP)采用碱熔-钼锑

抗分光光度法测定；碱解氮(ammonium nitrate，

AN)采用纳氏比色法测定；土壤有机碳 (soil 

organic carbon，SOC)采用重铬酸钾容量法测

定；速效钾(available potassium，AK)采用火焰

光度法测定；有效磷(available phosphorus，AP)

采用 0.5 mol/L NaHCO3 钼锑抗比色，紫外分光

光度计测定；pH 计测定土壤 pH；土壤容重采用

环刀法测定[19]。 

1.4  微生物测序 
土壤总 DNA 的提取按照 MOBIO PowerSoil® 

DNA Isolation Kit 操作方法提取。在上海美吉生

物公司进行测序，采用引物 338F (5′-ACTCCTAC 

GGGAGGCAGCAG-3′)和 806R (5′-GGACTACH 

VGGGTWTCTAAT-3′) 扩 增 土 壤 微 生 物 16S 

rRNA 基因 V3−V4 区。PCR 产物用 2%琼脂糖凝

胶电泳检测，使用 AxyPrep DNA 凝胶回收试剂

盒回收 PCR 产物，Tris-HCI 洗脱，2%琼脂糖凝

胶电泳检测。将 PCR 产物用 QuantiFluorTM-ST

蓝色荧光定量系统检测，进行相应比例混合[20]，

采用 TruSeqTM DNA Sample Prep Kit 进行 MiSeq

文库构建并储存，最终进行 Illumina 测序。 

1.5  统计分析 
数据采用 Microsoft Excel 2013 进行统计。

原始 DNA 测序数据在 USEARCH (V7.0.1090)上

处理[21]，采用 RDP Classifier 贝叶斯算法对 97%

相似水平的 OTU 代表序列进行分类学分析，运

用 Mothur (V1.30.2)得到优化序列，并对序列进

行 α 多样性分析，计算丰度指数(Chao1、ACE)

和多样性指数(Shannon、Simpson)，NMDS 分析
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各样本间 OTU 相似性。运用 R 软件计算土壤粒

径与所选物种之间的相关性系数，并绘制

Heatmap 图，利用冗余分析(RDA)研究土壤理化

性质与细菌群落的关系。 

2  结果与分析 

2.1  土壤条件 
2.1.1  土壤物理指标 

通过土壤细菌群落结构差异性分析发现，不

同植被演替阶段其样地土壤细菌群落结构不同，

推测这可能与其生存的土壤环境有关，因此进一

步对土壤物理、化学指标与细菌群落的关系进行

研究。表 1 为不同植被群落演替阶段的土壤物理

指标。5 种不同植被类型盐沼湿地的土壤含水量

大小依次为：S3>S1>S4>S5>S2，并且与粗砂粒

变化规律相同；土壤黏粒在 S2 中占比最高，在

S3 中占比最小，分别为 46.90%和 26.11%；粉粒

在 5 种不同植被类型土壤中差异显著，S2 中占

比最高，达到 27.47%；细砂粒在 S1、S3、S4、

S5 中占比均超过 40%，并且为各植被类型土壤

中占比最高的土壤。 

2.1.2  土壤化学指标 

不同植被群落演替阶段的土壤化学指标如表 2

所示。TN 在植被演替过程中大致呈逐渐增加的趋

势，与 AP 的发展趋势相反；TP 在 S1、S3、S4、

S5 中变化不显著，在 S2 中出现最大值；SOC 大小

依次为：S5>S3>S4>S2>S1；AK 的组间差异性最小，

平均值为 0.250 4 g/kg；AN 的最大值出现在 S5，最

小值出现在 S1，分别为 0.069 g/kg 和 0.014 g/kg；

pH 在植被演替的过程中呈波状变化，不稳定。  

 
表 1  不同植被群落根际土壤物理指标 
Table 1  Rhizosphere soil physical indexes of different vegetation communities 
Sampling point Water content (%) Cosmid (%) Sand (%) Fine sand (%) Coarse sand (%) 

S1 21.33±2.10ab 34.73±3.50b 21.84±1.80ab 40.07±3.40b 3.35±0.80a 

S2 13.04±3.20c 46.90±6.30a 27.47±2.60a 25.20±4.10c 0.41±0.03c 

S3 25.42±4.20a 26.11±4.20c 14.04±3.00c 56.14±6.80a 3.70±0.90a 

S4 17.87±8.60b 38.63±5.30b 17.09±2.10bc 42.49±8.00b 1.78±0.05b 

S5 17.42±7.70b 35.39±4.10b 19.88±4.60b 43.81±7.10b 0.91±0.04c 

注：同列不同小写字母表示样本间差异显著(P<0.05) 

Note: Different lowercase letters in the same column indicate significant differences between samples (P<0.05). 
 

表 2  不同植被群落根际土壤化学指标 
Table 2  Rhizosphere soil chemical indices of different vegetation communities 
Sampling 
point 

Total nitrogen 
(g/kg) 

Total phosphorus 
(g/kg) 

Soil organic 
carbon (g/kg) 

Available 
potassium (g/kg)

Available 
phosphorus 
(g/kg) 

Ammonium 
nitrate (g/kg) 

pH 
 

S1 0.200±0.020c 0.304±0.010bc 287.000±5.000c 0.206±0.040c 0.015±0.005a 0.014±0.001c 10.160±0.860a

S2 0.428±0.060bc 0.459±0.060a 507.000±8.000bc 0.244±0.006bc 0.018±0.004a 0.028±0.006c 8.830±0.005b

S3 0.562±0.040b 0.322±0.001b 740.000±9.000b 0.263±0.010b 0.013±0.003b 0.043±0.005b 9.510±0.130ab

S4 0.464±0.009bc 0.357±0.012b 605.000±3.000b 0.298±0.050a 0.007±0.001c 0.023±0.003c 9.110±0.084ab

S5 0.955±0.090a 0.377±0.050b 939.000±9.000a 0.241±0.003bc 0.004±0.001c 0.069±0.008a 9.160±0.250ab

注：同列不同小写字母表示样本间差异显著(P<0.05) 

Note: Different lowercase letters in the same column indicate significant differences between samples (P<0.05). 
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2.2  土壤细菌群落丰度和多样性差异 
5 种植被类型土壤样品的高通量测序以

97%相似度划分，共得到 29 939 个 OTU。表 3

为 5 种植被类型土壤样品 OTU 数量及多样性指

数。Shannon 与 Simpson 指数代表细菌群落 α 多

样性指数，值越大细菌群落多样性越高；Chao1

指数和 ACE 指数用于计算样本中 OTU 总数，

Chao1 值越大细菌群落丰度越高。由表 3 可知，

5 种植被类型土壤细菌群落 Chao1 指数和 ACE

指数结果均为 S3>S5>S4>S2>S1；Shannon 指数

的排序为：S3>S5>S2>S4>S1，而 Simpson 指数

表现为 S1 最大，其余草甸 Simpson 指数变化不

明显。 

2.3  土壤细菌门水平和纲水平分类 
图 1为鄂尔多斯台地盐沼湿地 5种不同植被

类型样地细菌门水平分类，将平均丰度低于 1%

的部分合并为 others 在图中显示，得到总样地丰

度前 13 的物种。5 种不同植被类型样地中相对

丰度最高的均为变形菌门(Proteobacteria)。同 

表 3  样地土壤细菌丰度与多样性 
Table 3  Abundance and diversity of soil bacteria in 
sample plots 
Sampling 
sites 

97% similarity 

OTUs Shannon 
index  

Simpson 
index 

Chao1 
index 

ACE 
index 

S1 3 014 4.931 0.023 1 417.699 1 400.205

S2 7 254 6.016 0.008 2 491.903 2 498.731

S3 5 434 6.126 0.007 2 945.433 2 943.634

S4 7 350 5.955 0.008 2 558.914 2 589.189

S5 6 887 6.103 0.008 2 889.784 2 933.192

 

时，随 4 种盐沼滩涂湿地的更替，其土壤细菌门

分类相对丰度存在一定变化趋势。变形菌门相对

丰度存在先增大后减小的趋势，在 S3 达到最大，

与异常球菌-栖热菌门(Deinococcus-Thermus)的

变化趋势相反。除变形菌门外，S1 相对丰度最

高的是拟杆菌门(Bacteroidetes，17.83%)；S2、

S3 、 S4 相 对 丰 度 较 高 的 均 为 放 线 菌 门

(Actinobacteria)；S5 相对丰度最高的是绿弯菌门

(Chloroflexi，17.36%)。 

 

图 1  5 种不同植被类型样地土壤细菌(门水平)群落分类 
Figure 1  Classification of soil bacterial communities at phylum level in five different vegetation types. 
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图 2 为不同植被类型盐沼湿地土壤细菌群

落纲水平分类，将平均丰度低于 2.5%的部分合

并为 others 在图中显示。各植被类型中的优势纲

类均为放线菌纲 (Actinobacteria)、α-变形菌纲

(Alphaproteobacteria) 、 芽 单 胞 菌 纲

(Gemmatimonadetes) 、 γ- 变 形 菌 纲

(Gammaproteobacteria)和拟杆菌纲(Bacteroidetes)。

然而不同植被类型下各细菌群落优势种相对丰

度也存在差异，放线菌纲的相对丰度变化范围为

15.7%−19.8% (S2>S4>S1>S3>S5)，α-变形菌纲

为 10.4%−15.4% (S3>S2>S5>S4>S1)，芽单胞菌

纲为 6.4%−15.6% (S4>S1>S2>S5>S3)，γ-变形

菌纲为 7.2%−12.5% (S3>S1>S2>S4>S5)，拟杆

菌纲为 3.7%−6.6% (S1>S3>S2>S4>S5)。厌氧绳

菌纲(Anaerolineae)相对丰度变化为 S5>S3>S4> 

S2>S1 与己科河菌纲(Rhodothermia)变化相反；δ-

变形菌纲(Deltaproteobacteria)的相对丰富变化

为 S3>S5>S4>S2>S1，与 NC-10、KD4-96 的丰

度变化趋势相同；subgroup_6 与 Blastocatellia_ 

subgroup_4 的变化趋势相同，与梭菌纲(Clostridia)、

Ignaribacteria 的相对丰度变化趋势相反。 

2.4  结构差异分析 
基于 NMDS 分析显示了不同盐沼滩涂湿

地及土壤条件等相关参数对微生物群落 β多样

性的综合影响(图 3)。结果显示 S2、S3、S4 和

S5 的土壤 OTU 置信区间均相交，表明其细菌

群落结构相近；其中 S1 仅与 S2 的距离相近，

与其他 3 种盐沼滩涂湿地土壤 OTU 组成的差

异都较大。空间位置相近的土壤细菌群落结构

也相近。 

 

 
 

图 2  5 种不同植被类型样地土壤细菌(纲水平)群落分类 
Figure 2  Classification of soil bacterial community at class level in five different vegetation types. 
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2.5  土壤细菌群落与土壤物理、化学指标

的关系 
2.5.1  土壤细菌群落与土壤物理指标的关系 

在已知各植被群落演替阶段的土壤物理指

标的基础上，选择丰度前十的细菌群落与土壤各

项物理指标建立 Heatmap 图。如图 4 所示，WC

与己科河菌门正相关，与放线菌门呈显著负相

关；黏粒与芽单胞菌门极显著正相关，与变形菌

门负相关；粉粒与异常球菌-栖热菌门负相关；

细砂粒与厚壁菌门呈正相关，与芽单胞菌门负相

关；粗砂粒与厚壁菌门显著正相关，与芽单胞菌

门呈负相关；随着黏粒至粗砂粒的粒径转变，与

厚壁菌门的相关性越来越大。 

2.5.2  土壤细菌群落与土壤化学指标的关系 

图 5 为鄂尔多斯台地土壤细菌门水平群落

与土壤化学指标的冗余分析(RDA)结果图，第一

主轴对细菌群落相对丰度方差的解释度为

24.38%，第二主轴对细菌群落相对丰度方差的

 
 

图 3  群落结构差异分析(NMDS) 
Figure 3  Analysis of community structure 
differences (NMDS). 
 

解释度为 13.48%，两者共解释 37.86%的方差变

化。第一主轴上，AK、AP 和 TP 是主要的影响

因子，相关系数分别为0.875、0.889 和0.880。

第二主轴上，TN、SOC 和 AN 是主要的影响因 
 

 
 

图 4  细菌与土壤物理指标关系图 
Figure 4  Graph of relationship between bacteria and soil physical indexes. *: P<0.05; **: P<0.01; ***: 
P<0.001. 
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图 5  细菌与土壤化学指标关系图 
Figure 5  Graph of relationship between bacteria and soil chemical indexes. 
 

子，相关系数分别为 0.950、0.942 和 0.939。综

上，与鄂尔多斯台地盐沼湿地细菌群落相关性较

大的土壤化学指标是 AK、AP、TP、SOC、TN、

AN。AK、TP、AP、SOC、TN、pH 之间有较强

正相关性，AK、AP 与芽单胞菌门、异常球菌-

栖热菌门呈正相关关系，与变形菌门和浮霉菌门

呈显著负相关；AP、pH 与放线菌门、厚壁菌门

和拟杆菌门呈正相关关系，与酸杆菌门、绿弯菌

门和己科河菌门负相关，AN与其关系恰恰相反。 

3  讨论 

土壤生态系统的稳定性对生态安全具有重

要意义。土壤微生物数量巨大且种类丰富，参与

完成元素的生物地球化学循环，对植物生长、气

候调节等陆地生态系统的生态功能起着不可替

代的重要作用[22]。许多研究表明[23-24]，变形菌门

的细菌参与了湖泊生态系统中生物地球化学循

环过程，变形菌门是湖泊生态系统中的绝对优势

菌群。本研究发现，在鄂尔多斯台地盐沼滩涂湿

地中，变形菌门为丰度最高的类群，达到 26%，

证明了这一观点。Fierer 等[25]和 DeAngelis 等[26]

研究发现，变形菌门在各种植被根际微生物中占

优势，是因为其在各种植被的根际环境中增长速

度最快导致。同时，变形菌门作为土壤细菌群落

的一大类，很多研究都证明了变形菌门具有最高

的相对丰度[27-30]。 

在盐碱环境中变形菌门包含 α-变形菌纲、β-

变形菌纲和 δ-变形菌纲等，它们可以提高土壤的

固氮能力[31]，并且可以利用有机物的分解作用

产生氨气和甲烷等营养物质，对湿地氮、磷等有

机质循环有重要作用[32]。在本研究中，不同植

被类型土壤细菌群落的 α-变形菌纲、γ-变形菌纲

和 δ-菌变形菌纲均是相对丰度前 8 的物种，并且

研究区土壤 pH 值在 9.11−10.16 之间，呈碱性，
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也进一步验证了变形菌门为碱性土壤中的主要

优势群落。 

不同物种在样地内丰度不同，一方面是因为

其自身所遗传的功能特性不同；另一方面，也与所

处环境中的土壤化学和物理特性有关[33-35]。研究样

地土壤细菌群落丰度和多样性均为苔草草甸最

高，这可能与其含水量及植被覆盖度有关。野外

调查发现，苔草草甸的植被覆盖度很高，并且其

样点内植物种类丰富。不同植物根系对其周围的

土壤细菌有一定的选择性，其可以利用自身根系

的生理活动[14]，改变某些细菌的丰度或多样性，

使其细菌群落结构更有利于植物的生长发育[36]。

覆盖度通过影响土壤含水量间接影响其土壤氮

磷比等，进而对细菌群落丰度产生一定的影响，

Gordon 等[37]研究发现，较高的土壤含水量可提

高土壤微生物活性，从而增加土壤微生物的丰富

度及多样性。 

研究发现，土壤含水量与土壤细菌呈负相

关，这是由于土壤含水量的减少，增加了土壤的

通气性，提高了土壤有机质与养分的效应，改善

了土壤水热状况与营养状况[38]，使土壤环境更

适合微生物的生存与繁殖；但土壤含水量与己科

河菌门呈正相关关系，可能是由于不同物种对土

壤含水量的阈值不同而造成的。同时，发现黏粒

与芽单胞菌门呈极显著正相关，说明芽单胞菌门

更倾向在土壤粒径<20 pm 的环境中生存。值得

注意的是，随着土壤粒径的增大，厚壁菌门的相

关性逐渐增强，当土壤为粗砂粒时，厚壁菌门与

其呈显著正相关关系，推测厚壁菌门可能更喜欢

在土壤粒径更大的环境中生存。这也可能与其所

处环境中的植被类型有关，在本实验中，厚壁菌

门所处环境以寸草群落为优势种，寸草为中度耐

盐植物，且寸草群落在研究区环境中土壤含水量

最大，其粒径也最大。赵娇等[39]也发现，中度

耐盐植物根际环境中存在较多的变形菌门和厚

壁菌门细菌，而在轻度耐盐植物根际环境中，酸

杆菌门和芽单胞菌门细菌丰度较高，这与物种的

耐盐性有关。以上说明，土壤质地的分化对微生

物群落组成差异具有指向性。 

大量研究表明，土壤 pH 等理化因子是土壤

细菌多样性形成的驱动因子[40]，如土壤有机碳、

氮和磷含量高的生境更适合土壤细菌的生长，土

壤细菌多样性也随之增加[41]。在本研究中，土

壤 AK 是影响研究区土壤细菌最大的环境因子，

土壤 pH 并不是最重要的驱动因子，这与 Bryant

等[42]的研究不一致，这可能是由于小区域尺度

上，土壤 pH 变化幅度较小有关[43]。图 4 中，酸

杆菌门与土壤 pH 呈显著负相关关系，这是因为

酸杆菌门具有很强的嗜酸性，这一结论与很多研

究者的研究结果相同[44-45]。同时，也有研究发现

酸杆菌门不同亚群的相对丰度与土壤 pH 值有不

同的相关关系[46]。RDA 分析表明，变形菌门仅

与 AN 具有一定的正相关关系，而与 AK、TP

呈显著负相关关系，与 Song 等[47]的研究结果相

同。绿弯菌门与 SOC呈正相关，这一结果与 Kang

等[48-49]的研究结果相似。绿弯菌门是一类通过光

合作用，以 CO2 为碳源产生能量的细菌[50]，在

SOC 含量较低的土壤中具有竞争能力[51]。综上

所述，土壤微生物虽然分布广、适应性强，但特

定区域的微生物群落组成受到特定环境因素的

调控[52]。细菌的单个基因组内经常有 16S rRNA

基因的多样性[53]，本研究的 73 组样点中，共有

2 091 906 条优化细菌基因序列，并且大部分细

菌具有 16S rRNA 基因多拷贝。采用细菌 16S 

rRNA基因文库的方法计算细菌多样性和相对丰

度，可能在一定程度上高估细菌多样性和相对丰

度。本研究选择 16S rRNA 基因 V3V4 区来评

估细菌多样性，相对来说可降低对其基因多样性

的高估。 
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4  结论 

(1) 鄂尔多斯盐沼湿地 5 种植被类型土壤细

菌群落丰度为：苔草草甸>杂类草草甸>禾草草

甸>肉质耐盐草甸>盐沼裸地；多样性的排序为：

苔草草甸>杂类草草甸>肉质耐盐草甸>禾草草

甸>盐沼裸地。 

(2) 变形菌门均为 5 种植被类型样地土壤细

菌群落丰度最高的类群；不同植被类型的盐沼湿

地其优势纲类相同，均为放线菌纲、α-变形菌纲、

芽单胞菌纲。 

(3) 土壤黏粒与芽单胞菌门呈极显著正相

关关系；随土壤粒径增大，厚壁菌门与其相关性

也逐渐增加；鄂尔多斯湿地的土壤化学指标与细

菌群落相关性大小排序是 AK>TP>SOC>TN> 

AN>AP>pH。 
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