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白芨滩地区不同生物土壤结皮类型对微生物
群落结构和组成的影响
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摘要： 白芨滩国家级自然保护区及其周边植被恢复有利于改善区域生态环境，而植被恢复良好的区域内镶嵌分

布着大面积藓结皮和藻结皮，其在防风固沙、改善荒漠生态系统地表土壤质量等方面发挥着重要作用。 为深入了

解该区域不同生物土壤结皮中微生物群落结构及其差异，选取藓结皮和藻结皮镶嵌分布的地表覆盖区设置取样

点，分别对藓结皮和藻结皮进行细菌和真菌的 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 测序。 结果表明，不同生物土壤结皮中细菌群落和真

菌群落 α 多样性趋于一致，仅反映细菌群落丰富度的 ＡＣＥ 和 Ｃｈａｏ 指数在藓结皮中显著高于藻结皮。 不同生物土

壤结皮形成以微枝形杆菌属、红色杆菌属、地嗜皮菌属、芽球菌属、鞘氨醇单胞菌属、土壤红杆菌属、微红微球菌

属、类诺卡氏菌属和苔藓杆菌属等为主要类群的细菌群落结构以及以赤霉菌属、Ｋｎｕｆｉａ、被孢霉属、石果衣属、链格

孢属、Ｂａｈｕｓａｋａｌａ、Ｐｈａｅｏｍｙｃｏｃｅｎｔｒｏｓｐｏｒａ、光黑壳属和 Ｏｍｐｈａｌｉｎａ 等属为主要已知类群的真菌群落结构。 藓结皮中，
红色杆菌属细菌相对丰度显著低于藻结皮，而苔藓杆菌属细菌相对丰度显著高于藻结皮。 藓结皮中，Ｋｎｕｆｉａ、
Ｂａｈｕｓａｋａｌａ、Ｏｍｐｈａｌｉｎａ、Ｌａｍｐｒｏｓｐｏｒａ、Ｖｉｓｈｎｉａｃｏｚｙｍａ、Ｐｈｏｍａ、Ｅｎｔｏｌｏｍａ 和 Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ 等属真菌相对丰度显著高于藻

结皮；而藓结皮中，Ｐｏｗｅｌｌｏｍｙｃｅｓ、Ｓｐｏｒｏｒｍｉｅｌｌａ、Ｔｈｉｅｌａｖｉａ、Ｉｏｄｏｐｈａｎｕｓ、Ａｇａｒｉｃｕｓ 和 Ａｃｒｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ 等属真菌相对丰度显

著低于藻结皮。 生物土壤结皮类型对细菌和真菌群落结构均产生显著影响，分别能够解释不同生物土壤结皮细

菌和真菌群落结构差异的 １４％和 ８％。 这些结果可为深入认识该区域不同生物土壤结皮在荒漠生态系统恢复过

程中所具备的生态功能提供微生物多样性数据支撑。
关键词： 生物土壤结皮； 细菌； 真菌； 群落结构； Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 测序
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ｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ． Ｔｈｅｓｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｃａｎ ｐｒｏｖｉｄｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｄａｔａ ｆｏｒ ａｎ ｉｎ⁃ｄｅｐｔｈ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｏｆ
ｔｈｅ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｏｉｌ ｃｒｕｓｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ ｄｅｓｅｒｔ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ．
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｏｉｌ ｃｒｕｓｔ； ｂａｃｔｅｒｉａ； ｆｕｎｇｉ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ； Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

　 　 宁夏灵武白芨滩国家级自然保护区通过治沙

造林、控制流沙等方式筑起了阻止毛乌素沙地南移

和西扩的“绿色长城”，在维护周边生态安全、改善

周边生态环境等方面发挥着重要作用［１］。 植物措

施是荒漠化地区固定流沙和改良土壤的最有效、最
经济、最持久的方法［２］。 除高等维管植物外，在荒

漠生态系统中广泛分布着不同类型的生物土壤结

皮［２］。 生物土壤结皮是由细菌、真菌、藻类、地衣和

苔藓等低等生物与土壤颗粒相互作用形成的有机

复合体，其生态适应性强，耐高温、辐射，可抵抗干

旱、盐碱，广泛分布于全球干旱和半干旱荒漠地区，
是这类地区景观的重要组成成分，在部分地区甚至

可覆盖地表面积的 ７０％以上［２－３］。 生物土壤结皮不

仅具有防止风蚀和水蚀、维持土壤水分、促进植被

演替等功能，还能够通过光合作用及固氮过程增加

土壤中有机碳和有机氮［４］。 生物土壤结皮作为荒

漠生态系统的工程师，在某种程度上其形成是干旱

半干旱区土壤稳定的重要标志，生物土壤结皮在联

结地表生物与非生物成分中起着不可替代的

作用［５－６］。
土壤微生物与植物及土壤养分形成植物－土壤

微生物－土壤养分模式驱动生态系统能量流动与物

质循环，维持生态系统结构和功能稳定［７］。 土壤微

生物作为生物土壤结皮的主要组成部分，其群落结

构（即不同种类的生物及其多度）在生物土壤结皮

形成和发育过程中发挥着重要生态系统功能，包括

协调分解和矿化过程以及调节营养的可利用性和

初级生产力［８－９］。 在生物土壤结皮不同发育阶段，
细菌和真菌承担的作用有所差异［１０］。 作为初级生

产者，蓝藻可以固定碳和氮，而真菌以自由生活的

方式通过丝状菌丝将土壤颗粒结合在一起，或与蓝

藻 ／藻类共生形成地衣，进而提高土壤肥力［１０］。 在

干旱生态系统的生物土壤结皮演替过程中，细菌在

碳、氮循环的调节中起着至关重要的作用，而真菌

对木质素进行补充降解，从而共同刺激生物土壤结

皮演替后期土壤中碳和氮代谢的增加［１１］。 微生物

多样性对于多种生物地球化学循环和生态系统功

能至关重要，而高通量测序技术的快速发展极大地

促进了对微生物多样性生态作用的普遍理解［９，１２］。
ＷＡＮＧ 等［１３］研究表明，腾格里沙漠生物土壤结皮中

真菌群落多样性和多度随着发育时间的延长而显

著增加，并在发育后期接近最高水平，与自然栖息

地水平一致。 ＸＵ 等［１４］ 采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 测序技

术对古尔班通古特沙漠不同发育阶段生物土壤结

皮中细菌与真菌群落结构相似性变化的研究结果

表明，土壤生物结皮的发育促进了原核生物群落的

趋同演替。 然而，白芨滩地区植被恢复过程中生物

土壤结皮中细菌和真菌群落的演替规律及其生态

功能的研究还相对较少。
生物土壤结皮发育程度与枯落物覆盖、植被盖

度、土地利用方式和地形地貌等关系密切［１５］。 大多

数旱地生态系统的特点是以植被斑块和裸地区域

为主的两相镶嵌结构，而多年生植被斑块对生物土

壤结皮群落的多样性和覆盖率通常具有积极的促

进作用［１６］。 以白芨滩国家级自然保护区及其周边

植被恢复良好且镶嵌有大量生物土壤结皮的区域

作为研究对象，采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 测序技术对不同

生物土壤结皮类型中细菌和真菌群落进行表征，以
期阐明不同生物土壤结皮类型对细菌和真菌群落

结构和组成的影响，有助于深入认识研究区生态恢

复过程中生物土壤结皮参与生物地球化学循环以

及发挥生态功能的微生物多样性基础。
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１　 材料与方法

１􀆰 １　 研究区概况与样品采集

宁夏灵武白芨滩国家级自然保护区地处毛乌

素沙地西南边缘（３７°４９′０５″ ～ ３８°２０′５４″ Ｎ、１０６°２０′
２２″ ～ １０６° ３７′ １９″ Ｅ ）， 是 以 柠 条 （ Ｃａｒａｇａｎａ
ｋｏｒｓｈｉｎｓｋｉｉ）、猫头刺 （Ｏｘｙｔｒｏｐｉｓ ａｃｉｐｈｙｌｌａ） 和沙冬青

（Ａｍｍｏｐｉｐｔａｎｔｈｕｓ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｓ）等荒漠沙生植物为主

要保护对象的国家级自然保护区，其南部以沙地丘

陵为主，北部以山地荒漠为主，平均海拔为 １ ２５０ ｍ。
该区域年平均降水量为 １９２􀆰 ９ ｍｍ，年平均气温为

１０􀆰 ４ ℃，积温为 ３ ５５１􀆰 ３ ℃，年平均日照时数为

２ ７１７ ｈ，属中温带干旱气候区，四季分明。 区域最

显著特点为干燥、风大、沙多，降水量少而集中，蒸
发量大、冬寒长、夏热短、温差大、日照长、光能丰

富，土壤类型以灰钙土和风沙土为主［１，１７］。
研究样地主要设在白芨滩国家级自然保护区

及其周边区域，具体位置见表 １。 样品采集于 ２０２１
年 ９ 月 ５ 号，共设置 １３ 个采样点，每个采样点分别

取藓结皮和藻结皮样品各 １ 个，共计 ２６ 个样品。 在

２ ｍ×２ ｍ 样方中按照五点取样法进行取样，将土样

装入无菌袋带回实验室，过 ２ ｍｍ 孔径筛，将处理后

的样品冷冻保存，用于后续宏基因组 ＤＮＡ 提取和

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 测序（细菌和真菌）。

表 １　 取样点位置信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｐｏｉｎｔ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

样点 纬度 ／ （Ｎ） 经度 ／ （Ｅ）

ＢＪＴ－１ ３８°０６′５４″ １０６°３９′２１″
ＢＪＴ－２ ３８°０１′２３″ １０６°４０′１４″
ＢＪＴ－３ ３８°０１′２２″ １０６°３９′５１″
ＢＪＴ－４ ３８°０１′３８″ １０６°３７′３６″
ＢＪＴ－５ ３８°０１′４３″ １０６°３７′０７″
ＢＪＴ－６ ３８°０２′５６″ １０６°３５′１８″
ＢＪＴ－７ ３８°０３′１４″ １０６°３４′４９″
ＢＪＴ－８ ３８°０３′３３″ １０６°３４′２３″
ＢＪＴ－９ ３８°０４′１２″ １０６°３３′１９″
ＢＪＴ－１０ ３８°０４′５３″ １０６°３１′４６″
ＢＪＴ－１１ ３８°０５′０７″ １０６°３０′２６″
ＢＪＴ－１２ ３８°０５′１４″ １０６°２９′０９″
ＢＪＴ－１３ ３８°０７′５２″ １０６°３２′１０″

１􀆰 ２　 土壤宏基因组 ＤＮＡ 提取和 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ
测序

　 　 按 照 ＦａｓｔＤＮＡ Ｓｐｉｎ Ｋｉｔ ｆｏｒ Ｓｏｉｌ （ ＭＰ
Ｂｉｏｍｅｄｉｃａｌｓ，Ｓａｎｔａ Ａｎａ，ＣＡ，ＵＳＡ）提取试剂盒说明书

提取土壤宏基因组 ＤＮＡ。 细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ３－Ｖ４ 区

ＰＣＲ 扩增反应体系：２􀆰 ０ μＬ ２􀆰 ５ ｍｍｏｌ·Ｌ－１ ｄＮＴＰｓ，

０􀆰 ８ μＬ ５ μｍｏｌ·Ｌ－１ ３３８Ｆ 引物（５′－ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧ⁃
ＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ－３′），０􀆰 ８ μＬ ５ μｍｏｌ·Ｌ－１ ８０６Ｒ 引物

（５′－ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡＡＴ－３′），４􀆰 ０ μＬ ５×
ＦａｓｔＰｆｕ 缓冲液，１０ ｎｇ 模板以及 ０􀆰 ４ μＬ ＴｒａｎｓＳｔａｒｔ⁃
ＦａｓｔＰｆｕ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ，０􀆰 ２ μＬ ＢＳＡ，最后加 ｄｄＨ２Ｏ 至

２０ μＬ。 反应条件：９５ ℃ ３ ｍｉｎ；９５ ℃ ３０ ｓ，５５ ℃ ３０
ｓ，７２ ℃ ４５ ｓ，２７ 个循环；７２ ℃ １０ ｍｉｎ。 真菌 ＩＴＳ１ 区

ＰＣＲ 扩增反应体系：２􀆰 ０ μＬ ２􀆰 ５ ｍｍｏｌ·Ｌ－１ ｄＮＴＰｓ，
０􀆰 ８ μＬ ５ μｍｏｌ·Ｌ－１ ＩＴＳ１Ｆ 引物（５′－ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴ⁃
ＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ－３′），０􀆰 ８ μＬ ５ μｍｏｌ·Ｌ－１ ＩＴＳ２Ｒ
引物（５′－ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ－３′），２􀆰 ０ μＬ
１０ ×缓冲液，１０ ｎｇ 模板以及 ０􀆰 ２ μＬ ＴａＫａＲａｒＴａｑ
ＤＮＡ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ，０􀆰 ２ μＬ ＢＳＡ，最后加 ｄｄＨ２Ｏ 至 ２０
μＬ。 反应条件：９５ ℃ ３ ｍｉｎ；９５ ℃ ３０ ｓ，５５ ℃ ３０ ｓ，
７２ ℃ ４５ ｓ，３５ 个循环；７２ ℃ １０ ｍｉｎ［１８］。 将 ＰＣＲ 产

物用 ＱｕａｎｔｉＦｌｕｏｒＴＭ－ＳＴ 蓝色荧光定量系统（Ｐｒｏｍｅｇａ
公司）进行检测定量，将每个样品等比例混合，采用

ＮＥＸＴＦＬＥＸ® Ｒａｐｉｄ ＤＮＡ－Ｓｅｑ Ｋｉｔ 进行建库，最后利

用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司的 ＭｉＳｅｑ ＰＥ３００ 平台进行测序（上
海美吉生物医药科技有限公司） ［１８］。
１􀆰 ３　 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 测序数据处理与分析

采用 ｆａｓｔｐ 软件［１９］ 和 ＦＬＡＳＨ 软件［２０］ 对原始测

序序列进行质控和拼接，随后采用 Ｑｉｉｍｅ２ 流程中的

ＤＡＤＡ２［２１］插件（默认参数）对质控拼接后的优化序

列进行降噪处理，尽可能去除优化数据中的 ＰＣＲ 扩

增错误或测序错误，以获得样本中真实序列信息，
即扩 增 子 序 列 变 体 （ ａｍｐｌｉｃｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｖａｒｉａｎｔ，
ＡＳＶ）。 基于 Ｓｌｉｖａ １６Ｓ ｒＲＮＡ 数据库（ｈｔｔｐｓ：∥ｗｗｗ．
ａｒｂ⁃ｓｉｌｖａ． ｄｅ ／ ｄｏｃｕｍｅｎｔａｔｉｏｎ ／ ｒｅｌｅａｓｅ⁃１３８１ ／ ） 和 ＵＮＩＴＥ
（ｈｔｔｐｓ：∥ ｕｎｉｔｅ． ｕｔ． ｅｅ），采用 Ｑｉｉｍｅ２ 流程中 Ｎａｉｖｅ
ｂａｙｅｓ 分类器对细菌和真菌 ＡＳＶｓ 分别进行物种分

类学分析。 所有分析均在上海美吉生物医药科技

有限公司云平台（ｗｗｗ．ｍａｊｏｒｂｉｏ．ｃｏｍ） Ｑｉｉｍｅ２ 流程中

进行。
１􀆰 ４　 统计分析

对 ＡＳＶ 进行物种分类学注释后，统计各样本中

各 ＡＳＶ 注释结果的丰度信息，按照最小样本序列数

抽平后计算各样本中细菌和真菌群落 α 和 β 多样性

指数。 反映群落丰富度的 Ｃｈａｏ 和 ＡＣＥ 指数计算公

式分别为

Ｓｃｈａｏ１ ＝ Ｓｏｂｓ ＋
ｎ１（ｎ１ － １）
２（ｎ２ ＋ １）

。 （１）

式（１）中，Ｓｃｈａｏ１为估计的 ＡＳＶ 总数；Ｓｏｂｓ为实际观测

到的 ＡＳＶ 数；ｎ１ 为只含 １ 条序列的 ＡＳＶ 数；ｎ２ 为只

含 ２ 条序列的 ＡＳＶ 数。
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ＳＡＣＥ ＝
Ｓａ ＋

Ｓｒａｒｅ

ＣＡＣＥ

＋
ｎ１

ＣＡＣＥ
γ^ＡＣＥ

２，γ^ＡＣＥ ＜ ０􀆰 ８０

Ｓａ ＋
Ｓｒａｒｅ

ＣＡＣＥ

＋
ｎ１

ＣＡＣＥ
􀭹γＡＣＥ

２，γ^ＡＣＥ ≥ ０􀆰 ８０

ì

î

í

ï
ïï

ï
ïï

，

（２）

其中， Ｎｒａｒｅ ＝ ∑
ａ

ｉ ＝ １
ｉｎｉ ， （３）

ＣＡＣＥ ＝ １ －
ｎ１

Ｎｒａｒｅ
， （４）

γ^ＡＣＥ
２ ＝ ｍａｘ Ｓｒａｒｅ

ＣＡＣＥ

∑
ａ

ｉ ＝ １
ｉ（ ｉ － １）ｎｉ

Ｎｒａｒｅ（Ｎｒａｒｅ － １）
－ １，０

é

ë

ê
êê

ù

û

ú
úú

，

（５）

􀭹γＡＣＥ
２ ＝

ｍａｘ γ^ＡＣＥ
２
１ ＋

Ｎｒａｒｅ（１ － ＣＡＣＥ）∑
ａ

ｉ ＝ １
ｉ（ｉ － １）ｎｉ

Ｎｒａｒｅ（Ｎｒａｒｅ － ＣＡＣＥ）
{ } ，０

é

ë

ê
êê

ù

û

ú
úú

。

（６）
式（２） ～ （６） 中，ＳＡＣＥ 为用来估计群落中物种 （如

ＡＳＶ） 数目的指数；ＣＡＣＥ 为样本覆盖度的估计值；
γＡＣＥ

２ 为稀有物种的变异系数；ｎｉ 为含有 ｉ 条序列的

ＡＳＶ 数； Ｎｒａｒｅ 为序列数不超过 ａ 条的所有物种

（ＡＳＶ）所含的序列总数；Ｓｒａｒｅ为含有不大于 ａ 条序列

的 ＡＳＶ 数；Ｓａ 为含有大于 ａ 条序列的 ＡＳＶ 数；ａ 为

优势 ＡＳＶ 序列的阈值，默认值为 １０。
反映群落多样性的指数 Ｓｈａｎｎｏｎ（Ｈ）和 Ｓｉｍｐｓｏｎ

（Ｄ）指数计算公式分别为

Ｈ ＝－ ∑
Ｓｏｂｓ

ｉ ＝ １

ｎｉ

Ｎ
ｌｎ

ｎｉ

Ｎ
。 （７）

式（７）中，Ｓｏｂｓ为实际观测到的 ＡＳＶ 数；ｎｉ 为第 ｉ 个
ＡＳＶ 所含序列数；Ｎ 为所有序列数。

Ｄ ＝
∑
Ｓｏｂｓ

ｉ ＝ １
ｎｉ（ｎｉ － １）

Ｎ（Ｎ － １）
。 （８）

反映群落均匀度的 Ｓｈａｎｎｏｎ ｅｖｅｎ （ Ｅ） 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ
ｅｖｅｎ（Ｊ）指数计算公式分别为

Ｅ ＝ Ｄｅｎｓ ／ Ｓ 。 （９）
式（９）中，Ｄｅｎｓ为 Ｓｉｍｐｓｏｎ 有效物种（ＡＳＶ）数，即与给

定数据集中物种（ＡＳＶ）丰度平均占比相等的均匀

群落中的物种（ＡＳＶ）数量；Ｓ 为群落物种（ＡＳＶ）丰

富度指数。
Ｊ ＝ Ｈ ／ Ｈｍａｘ 。 （１０）

式（１０）中，Ｈ 为 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数；Ｈｍａｘ为物种（ＡＳＶ）丰
富度相同的情况下，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数的最大值。

采用美吉生物云平台进行土壤细菌和真菌群

落主成分分析（ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣＡ），
并采 用 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距 离 算 法 通 过 相 似 性 分 析

（ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｉｅｓ，ＡＮＯＳＩＭ）计算两组样品间的

距离，用来检验组间差异是否显著大于组内差异，
从而判断分组是否有意义。 采用 Ｗｉｌｃｏｘｏｎ 秩和检

验对两组样品中的物种进行显著差异分析，并对 Ｐ
值进行校正。 置换多因素方差分析（ｐｅｒＭＡＮＯＶＡ）
采用 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｔｉｓ 距离矩阵对总方差进行分解，分析

不同生物土壤结皮类型对细菌和真菌群落结构差

异的解释度，并采用置换检验（置换次数为 ９９９）对
其统计学意义进行显著性分析。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 不同生物土壤结皮微生物群落 α多样性

通过测序共得到细菌群落 ３０ 门 ７７ 纲 １９３ 目

３０２ 科 ５７４ 属 １ １３９ 种，包含 １０ １８１ 个 ＡＳＶ。 图 １ 显

示，藓结皮 ＡＣＥ 指数（２８６􀆰 ６２±２５􀆰 ９８）显著高于藻

结皮（２６５􀆰 ５４±２５􀆰 ４８），藓结皮 Ｃｈａｏ 指数（２８６􀆰 ６２±
２５􀆰 ９８）显著高于藻结皮（２６５􀆰 ５４ ± ２５􀆰 ４８）；藓结皮

Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指 数 以 及 Ｓｈａｎｎｏｎ ｅｖｅｎ 和

Ｓｉｍｐｓｏｎ ｅｖｅｎ 指数与藻结皮之间没有显著差异。
通过测序共得到真菌群落 １１ 门 ３７ 纲 ９６ 目 ２１６

科 ４８９ 属 ８１５ 种，包含 ４ ２２２ 个 ＡＳＶ。 图 １ 显示，藓
结皮 ＡＣＥ、Ｃｈａｏ、Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ、Ｓｈａｎｎｏｎ ｅｖｅｎ 和

Ｓｉｍｐｓｏｎ ｅｖｅｎ 指数与藻结皮之间没有显著差异。
２􀆰 ２　 不同生物土壤结皮微生物群落组成

如图 ２ 所示，不同生物土壤结皮细菌群落在门

水平上以放线菌门、变形菌门、绿弯菌门、酸杆菌

门、蓝细菌门和拟杆菌门为主要类群。 如图 ３ 所示，
不同生物土壤结皮细菌群落在属水平上以微枝形

杆菌属、红色杆菌属、地嗜皮菌属、芽球菌属、鞘氨

醇单胞菌属、土壤红杆菌属、微红微球菌属、类诺卡

菌属和苔藓杆菌属为主要类群。 如图 ４ 所示，在门

水平上，藓结皮中酸杆菌门相对丰度（１２􀆰 ２３％）显

著高于藻结皮（６􀆰 ９４％），而芽单胞菌门（２􀆰 ７６％）和
蓝细菌门 （ １􀆰 ３８％） 相对丰度均显著低于藻结皮

（３􀆰 ５５％和 ４􀆰 ７５％）。 如图 ５ 所示，在属水平上，藓
结皮中红色杆菌属相对丰度（３􀆰 ００％）显著低于藻

结皮（４􀆰 ５３％），而苔藓杆菌属相对丰度（１􀆰 ４５％）显
著高于藻结皮（１􀆰 １２％）。
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箱体上、中和下线分别表示上四分位数、中位数和下四分位数。 ∗表示 Ｐ＜０􀆰 ０５。

图 １　 不同生物土壤结皮中细菌和真菌群落 α多样性比较

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｏｉｌ ｃｒｕｓｔｓ

如图 ２ 所示，不同生物土壤结皮真菌群落在门

水平上以子囊菌门、担子菌门、壶菌门、被孢霉门和

毛霉门为主要类群，其中，未分类真菌相对丰度仅

次于子囊菌门。 如图 ３ 所示，在属水平上，组成以赤

霉菌属、Ｋｎｕｆｉａ、被孢霉属、石果衣真菌、链格孢属、
Ｂａｈｕｓａｋａｌａ、 Ｐｈａｅｏｍｙｃｏｃｅｎｔｒｏｓｐｏｒａ、 光 黑 壳 属 和

Ｏｍｐｈａｌｉｎａ 为主要已知类群的群落结构，而未知真

菌在藓结皮中占比达到 ３１􀆰 ２５％，在藻结皮中占比

达到 ４１􀆰 ３４％，是主要优势类群。 如图 ４ 所示，在门

水平上，藓结皮中壶菌门相对丰度（２􀆰 ４６％）显著低

于藻结皮（４􀆰 ０１％）。 如图 ５ 所示，在属水平上，藓结

皮中 Ｋｎｕｆｉａ（５􀆰 ８２％与 １􀆰 ５７％）、Ｂａｈｕｓａｋａｌａ（２􀆰 ４５％
与 ０􀆰 ７２％）、Ｏｍｐｈａｌｉｎａ（２􀆰 ４０％与 ０􀆰 ２１％）、Ｌａｍｐｒｏｓ⁃
ｐｏｒａ （ １􀆰 ３２％ 与 ０％）、 Ｖｉｓｈｎｉａｃｏｚｙｍａ （ １􀆰 ０８％ 与

０􀆰 １４％）、 Ｐｈｏｍａ （ ０􀆰 ８７％ 与 ０􀆰 ０４％）、 Ｅｎｔｏｌｏｍａ
（ ０􀆰 ２９％ 与 ０􀆰 ２５％） 和 Ｔｒｉｃｈｏｄｅｒｍａ （ ０􀆰 ４１％ 与

０􀆰 ０２％）等真菌相对丰度显著高于藻结皮；而藓结皮

中 Ｐｏｗｅｌｌｏｍｙｃｅｓ （ ０􀆰 ６９％ 与 １􀆰 ４８％）、 Ｓｐｏｒｏｒｍｉｅｌｌａ
（０􀆰 ４０％与 ０􀆰 ７２％）、Ｔｈｉｅｌａｖｉａ（０􀆰 １２％与 ０􀆰 ２５％）、Ｉｏ⁃
ｄｏｐｈａｎｕｓ （ ０􀆰 ０３％ 与 ０􀆰 ２４％）、 Ａｇａｒｉｃｕｓ （ ０􀆰 ０３％ 与

０􀆰 １１％）和 Ａｃｒｏｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ（０􀆰 ０２％与 ０􀆰 １１％）等真菌

相对丰度显著低于藻结皮。
２􀆰 ３　 不同生物土壤结皮微生物群落 β 多样性

如图 ６ 所示， ＰＣＡ 分析结果表明，主成分 １
（ＰＣ１）和主成分 ２（ＰＣ２）分别可以解释细菌群落结

构差异的 １１􀆰 ９０％和 １０􀆰 ８１％，且细菌群落结构在藓

结皮和藻结皮之间存在显著差异；ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 分别

可以解释真菌群落结构差异的 ８􀆰 ８３％和 ７􀆰 ６２％。
如表 ２ 所示，置换多因素方差分析结果表明，生物土

壤结皮类型分别可以解释细菌和真菌群落结构差

异的 １４％和 ８％，且生物土壤结皮类型对细菌和真

菌群落结构具有显著影响。

３　 讨论

笔者研究选取白芨滩国家级自然保护区及其

周边区域植被恢复良好且广泛分布着藓结皮和藻

结皮镶嵌形成的地表覆盖区域作为研究对象，对藓

结皮和藻结皮分别进行微生物群落结构表征，结果

表明生物土壤结皮类型对细菌群落结构以及真菌

群落结构产生显著影响。 与腾格里沙漠东南缘生

物土壤结皮类型对微生物群落结构的影响［２２－２３］ 相

比，笔者研究中生物土壤结皮类型对微生物群落结

构差异的解释度较低，说明研究区其他环境因子对

生物土壤结皮中微生物群落结构具有重要影响。
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　 　 作为生物土壤结皮的重要组成部分，真菌通过

丝状菌丝聚集土壤颗粒，从而有助于提高土壤稳定

性［２４］。 对腾格里沙漠生物土壤结皮的研究［１３］ 发

现，在演替过程中，真菌群落多样性发生变化，其丰

富度可能是预测固沙植被生物土壤结皮发育程度

的一个潜在指标。 笔者研究中，真菌群落 α 多样性

指数在藓结皮和藻结皮之间没有显著差异，表明研

究区不同生物土壤结皮中形成了比较稳定的真菌

多样性。 真菌种群严格依赖于土壤性质的恢复，因
此，土壤理化特性的改善可以有效促进真菌多样性

及其功能［２４］。 这表明在植被恢复背景下，研究区真

菌群落结构 α 多样性随着生物土壤结皮演替时间

的延长接近或者达到自然种群水平［２４］。

图 ２　 不同生物土壤结皮中细菌和真菌群落在门水平上的群落组成

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｏｉｌ ｃｒｕｓｔｓ

图 ３　 不同生物土壤结皮中细菌和真菌群落在属水平上的群落组成

Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｏｉｌ ｃｒｕｓｔｓ
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∗表示 Ｐ＜０􀆰 ０５，∗∗表示 Ｐ＜０􀆰 ０１，∗∗∗表示 Ｐ＜０􀆰 ００１。

图 ４　 不同生物土壤结皮中细菌和真菌在门水平的比较分析

Ｆｉｇ􀆰 ４　 Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｏｉｌ ｃｒｕｓｔｓ

∗表示 Ｐ＜０􀆰 ０５，∗∗表示 Ｐ＜０􀆰 ０１，∗∗∗表示 Ｐ＜０􀆰 ００１。

图 ５　 不同生物土壤结皮中细菌和真菌在属水平的比较分析

Ｆｉｇ􀆰 ５　 Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｏｉｌ ｃｒｕｓｔｓ
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图 ６　 不同生物土壤结皮中细菌和真菌群落的 ＰＣＡ 分析

Ｆｉｇ􀆰 ６　 ＰＣＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｏｉｌ ｃｒｕｓｔｓ

表 ２　 不同生物土壤结皮类型对细菌、真菌群落属水平组成影响 ｐｅｒＭＡＮＯＶＡ 评估结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｏｉｌ ｃｒｕｓｔｓ ｔｙｐｅｓ ｏｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ａｓ⁃
ｓｅｓｓｅｄ ｂｙ ｐｅｒＭＡＮＯＶＡ

群落 方差来源 自由度 ｄｆ 总方差 平均方差 Ｆ 值 Ｒ２ Ｐ 值

细菌 生物土壤结皮类型 １ ０􀆰 １６ ０􀆰 １６ ３􀆰 ８５ ０􀆰 １４ ０􀆰 ００１
残差 ２４ １􀆰 ０１ ０􀆰 ０４ ０􀆰 ８６
总和 ２５ １􀆰 １７ １

真菌 生物土壤结皮类型 １ ０􀆰 ２７ ０􀆰 ２７ ２􀆰 １３ ０􀆰 ０８ ０􀆰 ００９
残差 ２４ ３􀆰 ０９ ０􀆰 １３ ０􀆰 ９２
总和 ２５ ３􀆰 ３６ １

　 　 然而，α 和 β 多样性指数不足以说明不同样本

组之间的群落变化，分离这些指数的组成部分对分

析和理解真菌群落中物种演替至关重要［２５］。 笔者

研究中藓结皮和藻结皮真菌群落结构组成主要优

势类群为子囊菌门真菌。 在内盖夫沙漠、奇瓦瓦沙

漠、科罗拉多高原以及怀俄明州和犹他州草原的研

究［２３］表明，无论子囊菌群起源如何，其都是生物土

壤结皮的主要真菌定殖者。 在属水平上，藓结皮真

菌群落结构中显著富集 Ｋｎｕｆｉａ 属真菌，其属于子囊

菌门，为干旱地表普遍存在的黑色小菌落真菌，其
能够抵抗环境压力，包括极端温度、干燥（复水）、低
营养可用性和强烈的太阳辐射［２６］。 Ｋｎｕｆｉａ ｐｅｔｒｉｃｏｌａ
常见于地中海环境的大理石上，其中，菌株 Ａ９５ 和

ＣＢＳ７２６􀆰 ９５ 因其具有黑色小菌落真菌的所有特征，
已被广泛用于研究矿物风化与 Ｎｏｓｔｏｃ ｐｕｎｃｔｉｆｏｒｍｅ 蓝

藻的共生作用［２６－２７］。 除了分解作用外，真菌也是土

壤颗粒聚集的重要参与者，在没有蓝藻和地衣的情

况下，真菌还有助于土壤结构稳定和生物土壤结皮

发育［２８］。
反映细菌群落丰富度的指数在藓结皮中显著

高于藻结皮，表明细菌 α 多样性是生物土壤结皮发

育阶段的重要指征。 作为优势类群的放线菌在藓

结皮和藻结皮之间没有显著差异，这与腾格里沙漠

东南缘沙坡头地区藓结皮和藻结皮之间放线菌类

群的差异［２３］类似。 而放线菌门中在藓结皮和藻结

皮之间存在显著差异的主要类群为红色杆菌属，该
属也是沙坡头地区藓结皮和藻结皮之间的主要差

异放线菌类群，而不同的是，沙坡头地区生物土壤

结皮中的优势类群地嗜皮菌属在笔者研究中不是

优势放线菌类群，且在不同生物土壤结皮之间没有

显著差异［２９］。 笔者研究中，α－变形菌亚门根瘤菌

目甲基杆菌科的微枝形杆菌属作为优势属在不同

生物土壤结皮之间没有显著差异，在沙坡头地区藓

结皮和藻结皮之间存在显著差异［２３］。 该属目前已

描述的 １７ 个有效物种，主要分离自沙质干旱土壤或

沙漠土壤、根瘤、粪便样本、热含水层、空气和温泉

等环境中［３０］，而来源于生物土壤结皮的 Ｍｉｃｒｏｖｉｒｇａ
ｓｐ． ＢＳＣ３９ 菌株具有趋化性和胞外多糖合成能力，可
用于生物膜粘附［３１］，微枝形杆菌属中有一些菌株能

够有效进行固氮［３２］。 红色杆菌属和微枝形杆菌属

表现出对高温和干旱环境的普遍适应性，一些红色

杆菌属物种具有高度的抗辐射性［３３］。 在古尔班通

古特沙漠、柴达木盆地、腾格里沙漠、科尔沁沙地和

库布齐沙漠的生物土壤结皮中已鉴定出的蓝藻中，
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具鞘微鞘藻（Ｍｉｃｒｏｃｏｌｅｕｓ ｖａｇｉｎａｔｕｓ）是优势种［２２］，腾
格里沙漠东南缘不同生物土壤结皮中微鞘藻属相

对丰度受季节变化和生物土壤结皮类型的影响［３４］。
笔者研究中藓结皮和藻结皮中微鞘藻属并不是优

势属，且相对丰度较低，这可能是由于降水、土壤属

性和植被盖度方面的差异造成［２２］。 苔藓杆菌属成

员主要分离自酸性湿地，其在轻度酸性条件下生长

最好［３５］。 笔者研究发现藓结皮中苔藓杆菌属相对

丰度显著高于藻结皮，说明藓结皮微环境可能更适

合该属生长，这也可能与苔藓植物本身有关。 腾格

里沙漠东南缘沙坡头地区藓结皮中也检测到低相

对丰度的苔藓杆菌属细菌［３６］。 该属细菌是否与生

境或者苔藓植物种类有关需要在不同区域取藓结

皮样品开展比较研究来进一步说明。

４　 结论

白芨滩国家级自然保护区及其周边植被恢复

良好区域镶嵌分布的藓结皮和藻结皮细菌和真菌

群落的 α 多样性指数趋于一致，仅反映细菌群落丰

富度的 ＡＣＥ 和 Ｃｈａｏ 指数在藓结皮中显著高于藻结

皮，而不同生物土壤结皮类型会对细菌和真菌群落

结构产生显著影响。 在生物土壤结皮发育的高级

阶段———藓结皮样品中显著富集的细菌类群在已

有数据库中尚没有明确分类，而富集的已知真菌类

群主要为 Ｋｎｕｆｉａ 属。 研究区藓结皮和藻结皮中未

知分类的细菌和真菌尚有待开展后续分离、纯化和

鉴定等基础性工作，这将有助于完善现有数据库和

更加深入理解不同微生物类群在藻结皮和藓结皮

以及不同生物土壤结皮类型演替过程中发挥的功

能和作用。
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Ｔｈｅ ＩＳＭＥ Ｊｏｕｒｎａｌ，２０２１，１５（３）：６４９－６５７．

［１３］ ＷＡＮＧ Ｚ Ｒ，ＬＩＵ Ｙ Ｂ，ＺＨＡＯ Ｌ Ｎ．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ Ｆｕｎｇａｌ Ｃｏｍｍｕ⁃
ｎｉｔｙ Ｉｓ ａ Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ Ｉｎｄｉｃａｔｏｒ ｆｏｒ Ｅｖａｌｕａｔｉｎｇ ｔｈｅ Ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ
Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓｏｉｌ Ｃｒｕｓｔｓ ｉｎ Ｔｅｍｐｅｒａｔｅ Ｄｅｓｅｒｔ Ｒｅｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ［ Ｊ ］ ．
Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ Ｅｃｏｌｏｇｙ，２０２０，１４７：１０３４０４．

［１４］ ＸＵ Ｌ，ＺＨＵ Ｂ Ｊ，ＬＩ Ｃ Ｎ，ｅｔ ａｌ．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓｏｉｌ Ｃｒｕｓｔ
Ｐｒｏｍｐｔｓ Ｃｏｎｖｅｒｇｅｎｔ Ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎ ｏｆ Ｐｒｏｋａｒｙｏｔｉｃ Ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ［ Ｊ］ ．
ＣＡＴＥＮＡ，２０２０，１８７：１０４３６０．

［１５］ 冯秀绒，卜崇峰，郝红科，等．基于光谱分析的生物结皮提取研
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究：以毛乌素沙地为例［Ｊ］ ．自然资源学报，２０１５，３０（６）：１０２４－

１０３４．［ＦＥＮＧ Ｘｉｕ⁃ｒｏｎｇ，ＢＵ Ｃｈｏｎｇ⁃ｆｅｎｇ，ＨＡＯ Ｈｏｎｇ⁃ｋｅ，ｅｔ ａｌ．Ｒｅ⁃
ｓｅａｒｃｈ ｏｎ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓｏｉｌ Ｃｒｕｓｔ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ ｂｙ Ｓｐｅｃｔｒａｌ Ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ
Ｍｕ Ｕｓ Ｄｅｓｅｒｔ，Ｃｈｉｎａ［ Ｊ］ ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｎａｔｕｒａｌ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ，２０１５，３０
（６）：１０２４－１０３４．］

［１６］ ＳＯＬＩＶＥＲＥＳ Ｓ， ＥＬＤＲＩＤＧＥ Ｄ Ｊ． Ｄｕａｌ Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ Ａｓｓｅｍｂｌｙ
Ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｉｎ Ｄｒｙｌａｎｄ Ｂｉｏｃｒｕｓｔ Ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ［ Ｊ ］ ． Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ
Ｅｃｏｌｏｇｙ，２０２０，３４（４）：８７７－８８７．

［１７］ 祁鹤兴，周星辰，胡美娟，等．宁夏白芨滩自然保护区苦豆子内

生放线菌多样性及其分布［ Ｊ］ ．微生物学通报，２０１５，４２（６）：
９９０－１０００．［ＱＩ Ｈｅ⁃ｘｉｎｇ，ＺＨＯＵ Ｘｉｎｇ⁃ｃｈｅｎ，ＨＵ Ｍｅｉ⁃ｊｕａｎ，ｅｔ ａｌ．Ｄｉ⁃
ｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔｅｓ Ｓｔｒａｉｎｓ ｉｎ Ｓｏ⁃
ｐｈｏｒａ ａｌｏｐｅｃｕｒｏｉｄｅｓ Ｌ． ｆｒｏｍ Ｂａｉｊｉｔａｎ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ ｏｆ Ｎｉｎｇｘｉａ［Ｊ］ ．
Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｃｈｉｎａ，２０１５，４２（６）：９９０－１０００．］

［１８］ 李靖宇，张肖冲，田兴国，等．压砂地硒砂瓜自根苗 ／ 嫁接苗不

同连作方式土壤微生物群落结构比较［ Ｊ］ ．生态学杂志，２０２１，
４０（ １１）： ３６０８ － ３６１９． ［ ＬＩ Ｊｉｎｇ⁃ｙｕ， ＺＨＡＮＧ Ｘｉａｏ⁃ｃｈｏｎｇ， ＴＩＡＮ
Ｘｉｎｇ⁃ｇｕｏ，ｅｔ ａｌ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ Ｓｏｉｌ Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
ｕｎｄｅｒ Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ Ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ Ｃｒｏｐｐｉｎｇ Ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ Ｓｅｌｆ⁃ｒｏｏｔｅｄ ａｎｄ
Ｇｒａｆｔｅｄ Ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ｏｆ Ｓｅｌｅｎｉｕｍ⁃ｒｉｃｈ Ｓａｎｄ Ｍｅｌｏｎ ｉｎ Ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ Ｓａｎｄ⁃
ｃｏｖｅｒｅｄ Ｓｏｉｌ ［ Ｊ］ ． Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０２１， ４０ （ １１ ）：
３６０８－３６１９．］

［１９］ ＣＨＥＮ Ｓ Ｆ，ＺＨＯＵ Ｙ Ｑ，ＣＨＥＮ Ｙ Ｒ，ｅｔ ａｌ．Ｆａｓｔｐ：Ａｎ Ｕｌｔｒａ⁃ｆａｓｔ Ａｌｌ⁃
ｉｎ⁃ｏｎｅ ＦＡＳＴＱ Ｐｒｅｐｒｏｃｅｓｓｏｒ ［ Ｊ］ ． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ， ２０１８， ３４ （ １７）：
ｉ８８４－ｉ８９０．

［２０］ ＭＡＧＯＣ̌ Ｔ，ＳＡＬＺＢＥＲＧ Ｓ Ｌ． ＦＬＡＳＨ：Ｆａｓｔ Ｌｅｎｇｔｈ Ａｄｊｕｓｔｍｅｎｔ ｏｆ
Ｓｈｏｒｔ Ｒｅａｄｓ ｔｏ Ｉｍｐｒｏｖｅ Ｇｅｎｏｍｅ Ａｓｓｅｍｂｌｉｅｓ ［ Ｊ］ ． Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，
２０１１，２７（２１）：２９５７－２９６３．

［２１］ ＣＡＬＬＡＨＡＮ Ｂ Ｊ，ＭＣＭＵＲＤＩＥ Ｐ Ｊ，ＲＯＳＥＮ Ｍ Ｊ，ｅｔ ａｌ． ＤＡＤＡ２：
Ｈｉｇｈ⁃ｒｅｓｏｌｕｔｉｏｎ Ｓａｍｐｌｅ Ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ｆｒｏｍ Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ａｍｐｌｉｃｏｎ Ｄａｔａ
［Ｊ］ ．Ｎａｔｕｒｅ Ｍｅｔｈｏｄｓ，２０１６，１３（７）：５８１－５８３．

［２２］ 李新荣，谭会娟，回嵘，等．中国荒漠与沙地生物土壤结皮研究

［Ｊ］ ．科学通报，２０１８，６３（２３）：２３２０－ ２３３４． ［ ＬＩ Ｘｉｎ⁃ｒｏｎｇ，ＴＡＮ
Ｈｕｉ⁃ｊｕａｎ，ＨＵＩ Ｒｏｎｇ，ｅｔ ａｌ． Ｒｅｓｅａｒｃｈｅｓ ｉｎ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓｏｉｌ Ｃｒｕｓｔ ｏｆ
Ｃｈｉｎａ：Ａ Ｒｅｖｉｅｗ ［ Ｊ］ ． Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｂｕｌｌｅｔｉｎ，２０１８，６３ （ ２３）：
２３２０－２３３４．］

［２３］ ＬＩ Ｊ Ｙ，ＪＩＮ Ｘ Ｙ，ＺＨＡＮＧ Ｘ Ｃ，ｅｔ ａｌ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ Ｍｅｔａｇｅｎｏｍｉｃｓ ｏｆ
Ｔｗｏ Ｄｉｓｔｉｎｃｔ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓｏｉｌ Ｃｒｕｓｔｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｔｅｎｇｇｅｒ Ｄｅｓｅｒｔ，Ｃｈｉｎａ
［Ｊ］ ．Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０２０，１４０：１０７６３７．

［２４］ ＡＢＥＤ Ｒ Ｍ Ｍ，ＡＬ⁃ＳＡＤＩ Ａ Ｍ，ＡＬ⁃ＳＨＥＨＩ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ
Ｆｒｅｅ⁃ｌｉｖｉｎｇ ａｎｄ Ｌｉｃｈｅｎｉｚｅｄ Ｆｕｎｇａｌ Ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓｏｉｌ
Ｃｒｕｓｔｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｓｕｌｔａｎａｔｅ ｏｆ Ｏｍａｎ ａｎｄ Ｔｈｅｉｒ Ｒｏｌｅ ｉｎ Ｉｍｐｒｏｖｉｎｇ Ｓｏｉｌ
Ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ［Ｊ］ ．Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１３，５７：６９５－７０５．

［２５］ ＡＲＥＮＡＳ Ｆ，ＮＡＶＡＲＲＯ⁃ＲＯＤＥＮＡＳ Ａ，ＭＡＲＱＵＥＳ⁃ＧＡＬＶＥＺ Ｊ Ｅ，
ｅｔ ａｌ． Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ Ｐａｔｔｅｒｎｓ ｉｎ Ｒｏｏｔ ａｎｄ Ｓｏｉｌ Ｆｕｎｇａｌ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｄｒｉｖｅ
Ｐｌａｎｔ Ｐｒｏｄｕｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ Ｄｅｓｅｒｔ Ｔｒｕｆｆｌｅ Ｔｅｒｆｅｚｉａ ｃｌａｖｅｒｙｉ ｉｎ
Ｐｌａｎｔａｔｉｏｎ ［ Ｊ ］ ． Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０２１， ２３ （ １０ ）：
５９１７－５９３３．

［２６］ ＶＯＩＧＴ Ｏ，ＫＮＡＢＥ Ｎ，ＮＩＴＳＣＨＥ Ｓ， ｅｔ ａｌ． Ａｎ Ａｄｖａｎｃｅｄ Ｇｅｎｅｔｉｃ

Ｔｏｏｌｋｉｔ ｆｏｒ Ｅｘｐｌｏｒｉｎｇ ｔｈｅ Ｂｉｏｌｏｇｙ ｏｆ ｔｈｅ Ｒｏｃｋ⁃ｉｎｈａｂｉｔｉｎｇ Ｂｌａｃｋ Ｆｕｎ⁃
ｇｕｓ Ｋｎｕｆｉａ ｐｅｔｒｉｃｏｌａ［Ｊ］ ．Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓ，２０２０，１０：２２０２１．

［２７］ ＳＥＩＦＦＥＲＴ Ｆ，ＢＡＮＤＯＷ Ｎ，ＢＯＵＣＨＥＺ Ｊ，ｅｔ ａｌ．Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｃｏｌｏｎｉｚａ⁃
ｔｉｏｎ ｏｆ Ｂａｒｅ Ｒｏｃｋｓ： Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ Ｂｉｏｆｉｌｍ Ｅｎｈａｎｃｅｓ Ｍｉｎｅｒａｌ
Ｗｅａｔｈｅｒｉｎｇ［ Ｊ］ ． Ｐｒｏｃｅｄｉａ Ｅａｒｔｈ ａｎｄ Ｐｌａｎｅｔａｒｙ Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１４，１０：
１２３－１２９．

［２８］ ＢＥＬＮＡＰ Ｊ， ＬＡＮＧＥ Ｏ Ｌ． Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓｏｉｌ Ｃｒｕｓｔｓ： Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ，
Ｆｕｎｃｔｉｏｎ，ａｎｄ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ［ Ｍ］． ２ｎｄ ｅｄ． Ｂｅｒｌｉｎ： Ｓｐｒｉｎｇｅｒ， ２００３：
１５５－１６６．

［２９］ 李靖宇，张肖冲，陈韵，等．腾格里沙漠东南缘藻结皮与藓结皮

放线菌多样性及其潜在代谢功能［Ｊ］ ．生态学报，２０２０，４０（５）：
１５９０－１６０１． ［ ＬＩ Ｊｉｎｇ⁃ｙｕ，ＺＨＡＮＧ Ｘｉａｏ⁃ｃｈｏｎｇ，ＣＨＥＮ Ｙｕｎ，ｅｔ ａｌ．
Ｐｏｔｅｎｔｉａｌ Ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ
ａｎｄ Ｍｏｓｓ Ｃｒｕｓｔｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｓｏｕｔｈｅａｓｔｅｒｎ Ｔｅｎｇｇｅｒ Ｄｅｓｅｒｔ［Ｊ］ ．Ａｃｔａ Ｅｃｏ⁃
ｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａ，２０２０，４０（５）：１５９０－１６０１．］

［３０］ ＬＩＵ Ｚ Ｔ，ＸＩＡＮ Ｗ Ｄ，ＬＩ Ｍ Ｍ，ｅｔ ａｌ．Ｍｉｃｒｏｖｉｒｇａ ａｒｓｅｎａｔｉｓ ｓｐ． Ｎｏｖ．，
ａｎ Ａｒｓｅｎａｔｅ Ｒｅｄｕｃｔｉｏｎ Ｂａｃｔｅｒｉｕｍ Ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｔｉｂｅｔ Ｈｏｔ Ｓｐｒｉｎｇ
Ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ ［ Ｊ ］ ． Ａｎｔｏｎｉｅ Ｖａｎ Ｌｅｅｕｗｅｎｈｏｅｋ， ２０２０， １１３ （ ８ ）：
１１４７－１１５３．

［３１］ ＢＡＩＬＥＹ Ａ Ｃ，ＫＥＬＬＯＭ Ｍ，ＰＯＲＥＴ⁃ＰＥＴＥＲＳＯＮ Ａ Ｔ，ｅｔ ａｌ．Ｄｒａｆｔ
Ｇｅｎｏｍｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｖｉｒｇａ ｓｐ． Ｓｔｒａｉｎ ＢＳＣ３９， Ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ
Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓｏｉｌ Ｃｒｕｓｔ ｏｆ Ｍｏａｂ，Ｕｔａｈ［ Ｊ］ ．Ｇｅｎｏｍｅ Ａｎｎｏｕｎｃｅｍｅｎｔｓ，
２０１４，２（６）：ｅ０１１９７－ｅ０１１１４．

［３２］ 李靖宇，张琇，孙敏，等．腾格里沙漠沙坡头地区土壤微生物多

样性分析［Ｊ］ ．生态与农村环境学报，２０１６，３２（ ５）：７８０－ ７８７．
［ ＬＩ Ｊｉｎｇ⁃ｙｕ， ＺＨＡＮＧ Ｘｉｕ， ＳＵＮ Ｍｉｎ， ｅｔ ａｌ． Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｓｏｉｌ
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ Ｓｈａｐｏｔｏｕ Ａｒｅａ ｏｆ Ｔｅｎｇｇｅｒ Ｄｅｓｅｒｔ［Ｊ］ ．Ｊｏｕｒｎａｌ
ｏｆ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｒｕｒａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，２０１６，３２（５）：７８０－７８７．］
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