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摘要：【目的】为了探究锡林河流域中游不同植被带土壤绿菌门(Chlorobi)成员的空间分布特征及驱动

因子。【方法】本文选择典型河滨带环境为研究对象，沿河流中心至河流阶地(陆向)方向，在无植被带

(BC)、水莎草沼泽(BS)、灯芯草沼泽化草甸(LF)、鹅绒委陵菜草甸(HF)、河流阶地羊草草原(LT)、丘

陵坡地大针茅典型草原(HT)中分别采集0–10 cm土壤样品。基于16S rRNA基因高通量测序分析土壤绿

菌门微生物群落的组成、丰度及空间分布特征；结合土壤理化因子分析绿菌门微生物群落空间异质性

的驱动因子。【结果】在属水平上共检测到来自绿菌目(Chlorobiales)和Ignavibacteriales目的9个类群。

Chlorobiales1、2、6及Ignavibacteriales7、9类群的最高相对丰度低于0.40%；Ignavibacteriales3、4、5、

8类群的最高相对丰度介于0.54%–1.06%。Chlorobiales1、2类群在HF、LT和HT的相对丰度显著高于

BS (P<0.05)， Chlorobiales1类群的相对丰度与 pH和总有机碳含量呈极显著正相关 (P<0.01)；

Chlorobiales2类群的相对丰度与粉黏粒含量呈极显著正相关(P<0.01)；Ignavibacteriales3、5、7、9和

Ignavibacterium4类群在LF的相对丰度显著高于BC (P<0.05)，与含水量呈极显著正相关(P<0.01)；

Chlorobiales6和Ignavibacteriales8类群在BS的相对丰度显著高于其他植被带(P<0.05)，与氨态氮含量呈

极显著正相关(P<0.01)。变异权重分析表明，土壤含水量解释了绿菌门微生物群落空间变异的65.7%。

【结论】锡林河流域不同植被带土壤绿菌门微生物群落存在明显的空间异质性；土壤含水量是不同植

被带绿菌门微生物群落空间异质性的主要驱动因子。 

关键词：锡林河流域，植被类型，不产氧光合细菌，绿菌，空间异质性，驱动因子 
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不产氧光合细菌 (anoxygenic phototrophic 

bacteria，AnPB)大约出现在 38 亿年前[1–2]，是产

氧光合生物(oxygenic photosynthetic organisms)的

祖先[1,3–5]。绿菌门(Chlorobi)是 AnPB 的五大门类

之一[6]，其主要分布在古生代海洋[7–10]、南极海

洋沉积物 [11]和龙景湖原有河道表层沉积物 [12]等

环境，是推动早期地球演化和现代环境演变的标

志性生物[6–12]。绿菌包括光能自养型、光能异养

型和光能混合营养型[13]。Bryant 等[14]报道绿菌是

厌氧不产氧的光合细菌 (anaerobic anoxygenic 

phototrophic bacteria，AnAnPB)。Roy 等[15]通过

整合宏基因组推测早期的绿菌属于好氧的化能

有机异养菌，在后期进化过程中绿菌逐渐分化出

厌氧光能无机自养菌。大多数绿菌成员能利用还

原态硫 (H2S 或单质硫 )作为电子供体通过反向

TCA 循环固定 CO2 和 N2
[16]；少部分光合异养型

绿菌(Thermochlorobacter aerophilum)自身虽不能

固定 CO2 和 N2，但可依存于其他生物固定的碳氮

满足生存需要且能占据更广泛的生态位[16]。 

研 究 证 实 好 氧 不 产 氧 光 合 细 菌 (aerobic 

anoxygenic phototrophic bacteria，AAnPB)是水域

生态系统的优势功能群[17–24]，分别占南太平洋(寡

营养环境)[20]、巴西 Arraial do Cabo 海湾[21]和全

球[22]海洋中总细菌丰度的 24%、24%和 15%，占

北 冰 洋 麦 肯 齐 羽 流 (plume) 底 部 的 雾 状 层

(nepheloid layer)和地表水原核微生物群落的 10%

和 14%[23]。Lehours 和 Jeanthon 的研究证明了水

文环境决定了北冰洋 AAnPB 的 β 多样性[24]。何

一平等 [25]在蒙古高原乌梁素海发现了富营养化

湖区特有的 AAnPB 类群。尽管 AAnPB 在陆地生

态系统中的研究[26]相对较少，但 AAnPB 发挥的

作用不容忽视。Feng 等[27]通过 FACE (free-air CO2 

enrichment)发现提升 CO2 浓度会显著提升稻田土

壤中 AAnPB 的相对丰度，AAnPB 在细菌群落中

的比例从 0.5%增加到 1.5%[6,27]。目前未见专门针

对绿菌门微生物群落空间分布异质性及驱动因

子的研究报道。关于绿菌等 AnPB 更适应砂粒较

多的沉积物/土壤环境还是更适应粉黏粒为主的

土壤环境[28–29]及绿菌门微生物群落与植被类型[30]

的关系尚无定论。至此，本研究关注的问题为河

流地貌不同植被带是否存在土壤绿菌门微生物

群落的空间分布异质性。影响绿菌门微生物群落

空间分布异质性的主要驱动因子是什么？ 

河滨带作为水陆交错带具有衰减洪水、稳定河

岸、补给地下水和平衡养分循环等生态系统服务功

能。河滨带是生物多样性热区，能为动植物提供栖

息地。为此，本文选择锡林河流域中游典型河滨不

同植被带环境为研究对象，运用 16S rRNA 基因高

通量测序技术，分析土壤绿菌门微生物群落的类群

组成、丰度及空间分布变化；分析影响绿菌门微生

物群落结构空间分布异质性的关键驱动因子。 

1  材料和方法 

1.1  研究区概况 

锡林河横贯蒙古高原典型草原区，是半干旱

区具有代表性的内陆河之一，发源于赤峰市克什

克腾旗巴彦查干苏木，终止于锡林浩特市朝克乌

拉苏木，全长由原来的 268 km 缩减至近十年的

144 km，全流域面积约为 10542 km2。锡林河流

域东邻大兴安岭余脉，南接灰腾梁玄武岩台地。

东南高达 1500 m 以上，西北低至 900 m 左右。

锡林河流域属于温带半干旱大陆性季风气候区，

年均温 2.6 °C，年均降水量 300 mm，其中 5–8 月
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份降水量占全年的 51%–89%。本研究选择的锡林

河中游位于内蒙古自治区锡林浩特市中国科学

院内蒙古草原生态系统定位研究站，地理坐标为

115°33–117°28′ E，43°39′–44°36′ N。锡林河中游

代表性的植被包括水莎草(Juncellus serotinus)等

水生植被、灯芯草(Juncus effusus)和鹅绒委陵菜

(Potentilla anserina)等湿生植被、羊草 (Leymus 

chinensis)和大针茅(Stipa grandis)等旱生植被；代

表性的土壤包括沼泽土、沼泽化草甸土、草甸土

和栗钙土等。土地利用方式主要为围封禁牧样地。 

1.2  采样点设置及样品采集 

土壤采样时间为2019年植物生长季(7月26日)。

沿着垂直河道方向由水及陆(陆向)在锡林河中游

冲积岸依次采集长期淹水的河床中心无植被带

土壤 BC、长期淹水的河床边缘水莎草(Juncellus 

serotinus)沼泽土壤 BS、季节性淹水的低河漫滩灯

芯草(Juncus effusus)沼泽化草甸土壤 LF、季节性淹

水的高河漫滩鹅绒委陵菜(Potentilla anserina)草甸

土壤 HF、不淹水的河流阶地羊草(Leymus chinensis)

草原土壤 LT、不淹水的丘陵坡地大针茅 (Stipa 

grandis)典型草原土壤 HT。 

每个样带沿着河流走向依次设计 3 个样点

(样点间距 500–2000 m)，6 个样带合计 18 个采样

点。样带 BC-HF 的中心间距 5–100 m，样带 LT-HT

的中心间距 50–500 m，样带 HF-LT 的中心间距

大于 1 km。鉴于湿地及旱地表层土壤是链接生物

圈、大气圈、水圈和土壤圈的纽带和关键界面系

统，是生物多样性最丰富和生物地球化学循环最

活跃的层次[31–32]，本研究采集 0–10 cm 表层土壤

样品。每个采样点均按照 S 型进行 5 点取样，均

匀混合后制备成 1 个样品(约 1 kg)置于无菌塑料

袋中，24 h 内用冰盒运到实验室。新鲜土壤样品

过 2 mm 筛后按照四分法分取样品，每个样品抽

取 50 g 保存到−80 °C 冰箱，进行后续的分子生

物学分析，其余土样风干、研磨、过筛后，进行

理化因子检测。采样点信息见表 1。 

 

表 1.  锡林河流域不同植被带土壤样品采样信息 

Table 1.  Information of soil sampling sites in different vegetation zones from Xilin River Basin 
Topographical gradient Vegetation types Sample ID Longitude (E) Latitude (N) Altitude/m 

Riverbed center, BC No plant BC1 116°41′4.98″ 43°37′31.62″ 1164 
BC2 116°41′12.60″ 43°36′35.88″ 1165 
BC3 116°39′25.20″ 43°36′36.60″ 1166 

Riverbed side, BS Juncellus serotinus BS1 116°41′8.34″ 43°35′35.40″ 1164 
BS2 116°41′8.34″ 43°35′39.90″ 1165 
BS3 116°41′8.34″ 43°34′39.90″ 1164 

Low floodplain, LF Juncus effusus LF1 116°41′5.58″ 43°37′31.38″ 1164 
LF2 116°41′6.78″ 43°36′31.44″ 1165 
LF3 116°39′25.20″ 43°36′36.18″ 1166 

High floodplain, HF Potentilla anserina HF1 116°41′12.06″ 43°37′40.38″ 1171 
HF2 116°41′9.48″ 43°37′38.94″ 1176 
HF3 116°39′24.96″ 43°36′35.04″ 1178 

River terrace, LT Leymus chinensis LT1 116°33′29.88″ 43°32′32.88″ 1179 
LT2 116°33′29.70″ 43°32′32.70″ 1203 
LT3 116°33′31.98″ 43°32′32.64″ 1201 

Hilly-slope , HT Stipa grandis HT1 116°41′22.20″ 43°33′5.58″ 1255 
HT2 116°40′25.02″ 43°33′10.50″ 1257 
HT3 116°40′26.40″ 43°35′54.12″ 1265 
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1.3  土壤理化特性测定 

土壤黏粒、粉粒和砂粒含量采用激光粒度分

析仪进行测定；氨态氮(ammonia nitrogen，AM)

含量和硝态氮(nitrate nitrogen，NR)含量是将样品

与 2 mol/L 的 KCl 溶液按 1:2.5 浸提 1 h 后，用  

0.45 μm 微孔滤膜过滤后用连续流动分析仪(SAN 

plus，Skalar Analytical B. V.，Breda，the Netherlands)

进行测定；土壤其他理化指标依照《土壤农化分

析》[33]方法进行。其中，土壤含水量(water content，

WC)利用 105 °C 烘干称重法测定；土壤总有机碳

(total organic carbon，TOC)含量采用重铬酸钾容

量法-外加热法测定；全氮(total nitrogen，TN)含

量采用半 微量凯式 定氮法测 定；全磷 (total 

phosphorus，TP)含量采用高氯酸-硫酸溶解钼锑抗

分光光度法测定；pH 值采用电极电位法(水土比

2.5:1)测定；溶解性盐(dissolved salt，DS)含量利用

DDS-11A 型电导率仪测定。所有理化指标测定   

3 次重复，表 2 中数据为 3 个测定重复的平均值。 

1.4  土壤 DNA 的提取、细菌群落 16S rRNA 基

因 PCR 及高通量测序   

18 个 土 壤 样 品 充 分 混 匀 后 按 照

FastDNA®Spin Kit for Soil (土壤基因组 DNA 提

取试剂盒)说明提取微生物基因组总 DNA。利用

16S rRNA 基因 V3–V4 区引物进行 PCR 扩增。正

向、反向引物分别为 338F (5′-ACTCCTACGGGA 

GGCAGCA-3′)、806R (5′-GGACTACHVGGGTW 

TCTAAT-3′)。每个样品加 10 bp 标签序列用以区

分样本来源。20 μL PCR 反应体系：DNA 模板  

(10 ng/μL) 1 μL，FastPfu DNA 聚合酶(5 U/μL)  

0.4 μL，5×Fast Pfu 缓冲液 4 μL，dNTPs (2.5 mmol/L) 

2 μL，正、反向引物(5 μmol/L)各 0.4 μL，超纯水

补至 20 μL。PCR 反应条件：95 °C 2 min，95 °C 

30 s，55 °C 30 s，72 °C 30 s，25 个循环；72 °C    

5 min[34]。PCR 产物用 2%的琼脂糖凝胶进行电泳，

采用 AxyPrepDNA 凝胶纯化试剂盒进行回收，后

送往北京百迈客生物科技有限公司的 Illumina 

MiSeqPE300 测序平台进行高通量测序。   

1.5  细菌高通量测序数据分析及绿菌类群的选择 

使用 Trimmomatic 软件将测序接头、标签和

前引物序列去除后获得有效序列，进一步修剪、

去除非特异性扩增片段、模糊碱基、单碱基高重

复区以及长度过短的序列获得优化序列，使用

FLASH 软件将双端测序的序列进行拼接，最小重

叠区长度设置为 10 bp，得到长度大约 468 bp 的

序列，使用 UPARSE 软件基于 97%的相似度水平

进行操作分类单元(operational taxonomic units，

OTUs)聚类分析，同时利用 UCHIME去除嵌合体。

本研究共获得 43830 个细菌 OTUs。利用 RDP 

classifier 对每条序列进行分类学(门、纲、目、科、

属、种 )注释，共获得绿菌等 37 个细菌门及    

625 个细菌属，运用 SILVA 数据库将全部样品获

得的 625 个细菌属在每个样品中分配的细菌类群

及其类群对应的序列数进行组成的划分和相对

丰度的计算[34]。 

从 625 类 细 菌 中 选 取 隶 属 于 绿 菌 门

(Chlorobi)的 9 个细菌属进行深入分析。9 类细菌

隶属于绿菌纲(Chlorobia)和 Ignavibacteria 纲，

绿菌目 (Chlorobiales)和 Ignavibacteriales 目，

OPB56、SJA-28、 Ignavibacteriaceae、BSV26、

PHOS-HE36、LD-RB-3 等 7 个科(表 3)。全部样

品 16S rRNA 基因序列已上传至 NCBI，登录号为

SRR8835404–47。 
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表 3.  属水平上绿菌门所有类群的分类学谱系 

Table 3.  Taxonomic lineage of all bacterial genera from phylum Chlorobi 

Class Order Family Genus  
Taxonomic rename 
at genus level 

Abbreviation 
at genus level 

Chlorobia Chlorobiales SJA-28 ub Chlorobiales_SJA-28_ub1 Chlorobiales1 

OPB56 uc Chlorobiales_SJA-28_uc6 Chlorobiales6 

ub Chlorobiales_OPB56_ub2 Chlorobiales2 

Ignavibacteria Ignavibacteriales PHOS-HE36 ub Ignavibacteriales_ 
PHOS-HE36_ub3 

Ignavibacteriales3 

Ignavibacteriaceae Ignavibacterium Ignavibacterium.o4 Ignavibacterium4 

BSV26 ub Ignavibacteriales_ 
BSV26_ub5 

Ignavibacteriales5 

o Ignavibacteriales_ 
BSV26_o8 

Ignavibacteriales8 

LD-RB-34 ub Ignavibacteriales_ 
LD-RB-34_ub7 

Ignavibacteriales7 

o o Ignavibacteriales_o_o9 Ignavibacteriales9 

ub: uncultured_bacterium; o: other; uc: uncultured_Chlorobi_bacterium; the number represented the serial number of each genus. 

 
1.6  数据的统计学分析 

采用 SPSS 22.0 进行皮尔逊(Pearson)相关性

分析、单因素方差分析 (analysis of variance，

ANOVA)及 Duncan 多重比较。针对不同的绿菌

类群选择最适合的 Bonferroni、Tamhane’s T2 或 

Games-Howell 检验方法。用 R 语言绘制 Heatmap

图。运用 CANOCO 5.0 (Biometris-Plant Research 

International，Wageningen，Netherlands)软件进行

冗余分析(redundancy analysis，RDA)，研究绿菌

门微生物群落的空间分布及绿菌门微生物群落

对环境因子的响应，随后进行单个环境因子的变

异权重分析(variation partitioning analysis，VPA)，

单个环境因子解释度的显著性检验采用 Monte 

Carlo 置换检验(permutation test)方法，置换系数

默认为 999，利用 CanoDraw for windows 进行制

图。运用 AMOS 软件(ADC，Chicago，IL，USA)

构建结构方程模型(structural equation modeling，

SEM)。 

2  结果和分析 

2.1  锡林河流域不同植被带土壤理化因子的陆

向分布特征 

不同植被带土壤各理化因子表现出明显的

空间异质性。土壤含水量的最大值和最小值分别

出现在 LF 和 HT，pH 值的最大值和最小值分别

出现在 HF 和 BC；砂粒含量的最大值和最小值分

别出现在 BC 和 LT；土壤氨态氮含量的最大值和

最小值分别出现在 BS 和 HT (表 2)。 

2.2  锡林河流域不同植被带土壤绿菌门微生物

群落的丰度特征  

单个绿菌类群的最高相对丰度依次出现在

BS2 (Chlorobiales6: 0.29%)和BS3 (Ignavibacteriales8: 

0.66%)，LF1 (Ignavibacteriales7: 0.32%)、LF2 

(Ignavibacteriales5: 0.54%)和 LF3 (Ignavibacterium4: 

1.06%) ， HF1 (Ignavibacteriales3: 1.04% ；

Ignavibacteriales9: 0.21%)、HF2 (Chlorobiales1: 
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0.25%)和 HF3 (Chlorobiales2: 0.15%)，见图 1。

依据单个绿菌类群的最高相对丰度，将绿菌

门 微 生 物 群 落 中 的 Ignavibacteriales3 和

Ignavibacterium4 划分为最优势类群，最高相对丰

度 介 于 1.04%–1.06% ； Ignavibacteriales5 和

Ignavibacteriales8 划分为中等优势类群，最高相

对丰度介于 0.54%–0.66%；剩余 5 个类群相对罕

见，最高相对丰度低于 0.50%。 

 

 
 

图 1.  锡林河流域不同植被带土壤绿菌门微生物类群的空间分布特征 

Figure 1.  Spatial distribution characteristics of soil microbial populations from Chlorobi phylum in different 
vegetation zones from Xilin River Basin. The same and different lowercase letters respectively indicated 
insignificant (P>0.05) and significant differences of samples (P<0.05) using one-way analysis of variance 
(ANOVA) with post-hoc Bonferroni, Tamhane’s T2 or Games-Howell test. 
 



王红越等 | 微生物学报, 2021, 61(6) 1705 

 

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn 

 

2.3  锡林河流域不同植被带土壤绿菌门微生物

群落的组成及空间分布特征 

不同植被带土壤 9 个类群的累积相对丰度依

次为 0.23%–0.25% (BC)、1.81%–1.96% (BS)、

2.14%–2.45% (LF) 、 0.37%–1.63% (HF) 、

0.20%–0.24% (LT)和 0.21%–0.23% (HT)，见图 1。

其中 Chlorobiales1 和 Chlorobiales2 广泛分布在

BC、BS、LF、HF、LT 和 HT，但 Chlorobiales1

在 BC 和 BS 的相对丰度显著低于其他 4 个植被

带土壤(P<0.05)，Chlorobiales2 在 BS 和 LF 的相

对丰度显著低于其他 4 个植被带土壤(P<0.05)；

Ignavibacteriales3 在 BS 和 LF 的相对丰度显著高

于其他 4 个植被带土壤(P<0.05)；Ignavibacterium4

在 LF 的相对丰度显著高于其他 5 个植被带土壤

(P<0.05)；Ignavibacteriales5 在 LF 的相对丰度显

著高于 BS 和其他 4 个植被带土壤(P<0.05)；

Chlorobiales6 和 Ignavibacteriales8 在 BS 的相对

丰度显著高于其他 5 个植被带土壤(P<0.05)；

Ignavibacteriales7 在 LF 的相对丰度显著高于 BC

和 BS 以及其他 3 个植被带土壤 (P<0.05)；

Ignavibacteriales9 在 BS、LF、HF 的相对丰度显

著高于其他 3 个植被带土壤(P<0.05)。 

2.4  锡林河流域不同植被带土壤绿菌门微生物

群落不同类群的相似性  

18 个样点共聚为两大类五簇(图 2)。BC、LT、

HT、HF 归为第一大类，BS 和 LF 归为第二大类。

其中，BC 聚为第一簇；LT 和 HT 聚为第二簇；

HF 聚为第三簇；BS 聚为第四簇，LF 聚为第五簇。

9 个绿菌类群共聚为两大类(图 3)。其中，主要分

布在 HF 、 LT 和 HT 中的 Chlorobiales1 与

Chlorobiales2 类群聚为第一大类；其余 7 个绿菌

类群聚为第二大类。 

2.5 锡林河流域不同植被带土壤绿菌门微生物群

落对环境因子的响应 

从 Pearson 相关性(表 4)分析可知，Chlorobiales1

类群的分布与溶解性盐含量和粉粒含量存在显 

 

 
 

图 2.  锡林河流域不同植被带土壤绿菌门微生物类群的相似性 

Figure 2.  The similarity of soil microbial populations from Chlorobi phylum in different vegetation zones from 
Xilin River Basin. 
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图 3.  锡林河流域不同植被带土壤绿菌门微生物类群与环境因子关系的冗余分析(A)及变异权重分析(B) 

Figure 3. Relationship between soil microbial populations from Chlorobi phylum and environmental factors in 
different vegetation zones in Xilin River Basin by redundancy analysis (RDA) (A) and variation partitioning 
analysis (VPA) (B).  

 
著正相关关系(P<0.05)，与 pH 和总有机碳存在

极显著正相关关系(P<0.01)；Chlorobiales2 与

总有机碳含量、总氮含量、总磷含量存在显著

正相关关系 (P<0.05)，与粉粒和黏粒含量存在

极显著正相关关系(P<0.01)；Ignavibacteriales3、

Ignavibacterium4 、 Ignavibacteriales5 、

Ignavibacteriales9 与 pH 存在显著正相关关系

(P<0.05) ，与含水量存在极显著正相关关系

(P<0.01)，其中 Ignavibacteriales3 与氨态氮含量

存在显著正相关关系(P<0.05)，Ignavibacterium4

与砂粒含量存在显著正相关关系 (P<0.05) ，

Ignavibacteriales5 与砂粒含量存在极显著正相关

关系(P<0.01)；Chlorobiales6 和 Ignavibacteriales8

与氨态氮含量存在极显著正相关关系(P<0.01)；

Ignavibacteriales7 与含水量和砂粒含量存在极显

著正相关关系(P<0.01)。 

RDA (图 3-A)结果显示，第 1 排序轴与    

第 2 排序轴解释度分别为 75.80%和 10.47%。

Chlorobiales1 和 Chlorobiales2 与总有机碳含

量和溶解性盐含量等环境因子的关联度较

高 ； Ignavibacteriales3 、 Ignavibacterium4 、

Ignavibacteriales5 、 Ignavibacteriales7 、

Ignavibacteriales9 与含水量和砂粒含量等环

境 因 子 的 关 联 度 较 高 ； Chlorobiales6 和

Ignavibacteriales8 与氨态氮含量的关联度较高。

VPA 结果显示，含水量对绿菌门微生物群落空间

变异的解释度高达 65.7%、砂粒含量为 52.8%、

总有机碳含量为 29.5%、氨态氮含量为 29.0%、

溶解性盐含量为 22.4%，上述因子均达到了 Monte 

Carlo 检验显著性水平(P<0.05)，见图 3-B。 
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3  讨论 

3.1  不同植被带土壤绿菌门群落的空间分布异

质性 

无植被覆盖的 BC 土壤 Chlorobiales1 类群的

相对丰度(0.00%–0.01%)显著低于有植被覆盖的

LF、HF、LT 和 HT 土壤 Chlorobiales1 类群的相

对丰度(0.09%–0.25%) (P<0.05，图 1)，这和大

豆、三叶草、拟南芥等植物叶际 AnPB 的 puf

基因丰度显著高于土壤 AnPB puf 基因丰度的结

果 [6]具有相似性。研究表明，植物和土壤绿菌

等 AnPB 之间存在 puf 等基因的水平传递作用[6]，

据此推测有植被覆盖土壤 Chlorobiales1 相对丰

度高的原因可能与土壤和植物间 AnPB 的基因

流传递有关，但地上植被 AnPB 基因能否传向

地下 AnPB 并导致其相对丰度增加尚无定论，

有待后续研究证实。相比于产氧光合生物，不

产氧光合细菌 AnPB 只有一个反应中心(铁硫型

反应中心 RC1 或苯醌型反应中心 RC2)[5–6,13]，

对光的需求低。例如，绿菌是以 Fe-S 为反应中

心(RC1)的 type I 型 AnPB[6]，绿菌门微生物群

落不耐强光、对强光竞争能力弱、适于栖居在

光线较弱的底水层 [35]，绿菌和栖居在光线较弱

的底水层的苦草植被的生境特征相似 [36]。这些

报道为本研究无植被覆盖的表层土壤因受强光

影响不利于绿菌等低光型 AnPB 定殖的结果提

供了间接依据 [2]。   

不同植被带土壤 9 个绿菌类群的累积相对丰

度存在统计学差异(图 1)。水莎草沼泽土壤 BS 和

灯芯草沼泽化草甸土壤 LF 均是绿菌门微生物群

落的分布热区，其累积相对丰度(1.81%–1.96%和

2.14%–2.45%)显著高于其他植被带土壤绿菌门

微生物群落的累积相对丰度(P<0.05)，这和三叶

草 AnPB的 bchY基因丰度高于大豆和拟南芥的研

究结果[16]具有相似性，和灯芯草沉积物(相比于米

草沉积物)中 Ignavibacteriales 丰度较高的研究结

果相似[37]，说明不同植被类型引起的生境差异对

土壤绿菌门微生物群落的空间分布异质性有重

要影响。Cleary 等 [37]研究两种盐沼植被对沉积

物细菌群落代谢通路的影响，发现米草沉积物

中的细菌群落与活性化合物的生物合成有关，

灯芯草沉积物中 Ignavibacteriales 等细菌群落与

外源化合物的降解有关，说明不同植被类型引起

的生境差异对土壤绿菌门微生物群落的代谢多

样性有重要影响。Ignavibacteriales 作为绿菌门

的重要成员是以 Fe-S 为反应中心(RC1)的 type I

型 AnPB[6]，包含硫酸盐还原酶基因 cysH 和 cysD

及固氮酶基因 nifDKH[2]，Hidalgo 等[38]证实了底

层含水沉积物中 Ignavibacteriales 成员的硫酸盐

还原能力。研究表明，三叶草叶际 AnPB 的 pufM、

pufL 和 bchY 基因丰度远远高于大豆和拟南芥[6]，

说明不同植被类型 AnPB 功能基因多样性存在差

异。这为本研究水莎草沼泽土壤和灯芯草沼泽化

草甸土壤绿菌门微生物群落的累积相对丰度远

高于其他植被带土壤绿菌门微生物群落的累积

相对丰度提供了间接依据，但植被类型究竟如何

影响绿菌等 AnPB 群落结构及功能多样性有待后

续研究证实。 
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3.2  土壤因素对绿菌门微生物群落空间分布异

质性的影响 

据报道，绿菌门微生物群落适应于海洋、湖

泊、河流等水域生态系统[6-12]，这为本文绿菌门

微生物群落中 Ignavibacteriales3 等大多数类群主

要分布于锡林河流域水莎草沼泽土壤(水生生境)

和灯芯草沼泽化草甸土壤(湿生生境)的研究结果

提供了依据。原因可能是含水量是驱动不同植被

带土壤绿菌门微生物群落空间分布异质性的关

键要素。本研究通过皮尔逊相关性分析、冗余分

析及变异权重分析证实了含水量对土壤绿菌门

微生物群落空间变异的重要性，其解释度高达

65.7%。结构方程(图 4)证实含水量是直接驱动土

壤绿菌门微生物群落 Ignavibacteriales 成员空间

变异的决定性因子，相关系数高达 0.844；而含

水量通过直接影响土壤粉粒含量来间接影响

Chlorobiales 成员的空间分布异质性。 

Chlorobiales1 和 Chlorobiales2 类群与有机

碳含量存在显著的正相关关系(P<0.01)，这和杭

州湾入海口沉积物绿菌与有机碳呈显著正相关

的研究结果[39]是一致的，Hidalgo 等研究发现萘

污染的底层含水沉积物中 Ignavibacteriales 成员

占总细菌群落的 80%[38]，说明 Ignavibacteriales

成员是有机污染物的重要降解菌。Bryant 和

Frigaard 于 2006 年提出 Ignavibacteries 成员是专

性厌氧光自养生物 [40]。但绿菌究竟为专性自养

型还是混合营养型光合微生物尚不能依据其与

有机碳的相关性直接判断。关于绿菌为土壤有机

碳的主要贡献者及碳源或碳汇问题有待于后续

研究证实。 

 
 

图 4.  基于结构方程模型分析主要环境变量对土壤绿

菌门微生物类群空间异质性的影响 

Figure 4.  Effects of main environmental variables 
on spatial heterogeneity of microbial populations 
from Chlorobi phylum based on structural equation 
model (SEM). 

 

绿菌门微生物群落中有 7 个类群与全氮含量

存在负相关关系但与氨态氮含量存在正相关关

系，推测这 7 个类群可能是利用 N2 产生氨态氮

的光合固氮细菌 [16]。本研究发现绿菌门微生物

群落中 8 个类群与含水量和 pH 存在正相关关

系，这与美国黄石国家公园碱性温泉绿菌的生境

特征具有相似性 [16]，推测绿菌适应于碱性的水

生和湿生环境。盐度和 pH 是驱动塑料生物膜

Ignavibacteries 多样性变化的重要因子[41]。本研

究还发现 Ignavibacteriales3 等 7 个类群的相对丰

度与砂粒含量存在正相关关系，这与美国黄石公

园硅质温泉绿菌的生境特征具有相似性 [16]。

Schmidt 等[35]剖析了不同生产力湖泊深度及生活

方式对细菌群落空间分布异质性的影响，发现主

要栖居在湖泊深水层的绿菌属于游离型微生物，

推测与深水层丰富的砂粒含量有关。de Beer 等[42]
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通过微型传感器研究了美国佛罗里达州小盐泉

缺氧和亚硫酸盐水中 9–10 m 深度的产氧和不产

氧光合菌群的空间分布异质性特征，发现湖泊沉

积物下层以绿色硫细菌(Chlorobiacea)为主。Hook

等研究表明潮间带沉积物细菌会附着在有生物

膜包裹的砂粒上，以游离态栖居于周围的孔隙水

中[43]。研究表明，砂粒为主的沉积物或土壤只能

形成具有保水能力差但透水能力强的大团聚体

(>250 µm)[44]，原因是粗砂粒间极少量的触点毛管

水为游离型细菌创造了天然的生境。据此推测，

栖居在低河漫滩灯芯草沼泽化草甸土壤的大多

数 Ignavibacteriales 类群为游离型绿菌成员。相

比于大多数 Ignavibacteriales 类群，Chlorobiales1

和 Chlorobiales2 类群的相对丰度与粉黏粒含量

呈正相关关系，推测其可能为颗粒附着型细菌，

原因是粉黏粒为主的土壤微团聚体(<250 µm)[44]，

为附着型细菌创造了天然的生境。  

4  结论 

锡林河流域不同植被带土壤绿菌门微生物

群落 9 个类群具有明显的陆向分布特征。

Chlorobiales6 及来自 Ignavibacteriales 目的所有

类群分布在灯芯草沼泽化草甸土壤及水莎草沼

泽土壤中；Chlorobiales1 和 Chlorobiales2 分布在

鹅绒委陵菜草甸土壤、河流阶地羊草草原和丘陵

坡地大针茅典型草原土壤中。 

植被覆盖状况可能对绿菌门微生物群落的

空间分布异质性有间接影响。植被类型可能对土

壤绿菌门微生物群落的空间分布异质性有重要

影响，但植被类型究竟如何影响绿菌等 AnPB 群

落结构及功能多样性有待后续研究证实。 

Chlorobiales1 的相对丰度与 pH 和总有机碳

存在极显著正相关关系(P<0.01)；Chlorobiales2

的相对丰度与粉黏粒含量存在极显著正相关关

系(P<0.01)；Ignavibacteriales3、4、5、7、9 的相

对丰度与含水量以及 Ignavibacteriales5、7 与砂

粒含量呈极显著正相关关系(P<0.01)。土壤含水

量 是 直 接 驱 动 土 壤 绿 菌 门 微 生 物 群 落

Ignavibacteriales 成员空间变异的决定性因子，解

释了绿菌门微生物群落空间变异的 65.7%，是锡

林河流域不同植被带绿菌门微生物群落空间异

质性的关键驱动因子。 
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Abstract: [Objective] In this study, the main goal was to explore the spatial heterogeneity and driving factors of 

soil microbial populations from Chlorobi phylum in different vegetation zones from the middle reach of Xilin River 

Basin. [Methods] We selected the typical riparian vegetation zones along the landward direction from the riverbed 

center (BC) without vegetation zone to the river terrace. These vegetation zones included Juncellus 

serotinus-dominated marsh plant communities from riverbed side (BS), Juncus effusus-dominated marsh meadow 

plant communities from low floodplain (LF), Potentilla anserina- dominated meadow plant communities from high  
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floodplain (HF), Leymus chinensis grassland on the river terrace (LT) and Stipa grandis grassland on a slope in the 

hilly zone (HT). Meanwhile, we collected 0-10 cm soil samples and analyzed the spatial distribution characteristics, 

abundance and composition of soil Chlorobi communities based on 16S rRNA gene high-throughput sequencing. 

To explore the environmental factors driving the spatial heterogeneity of soil microbial communities from Chlorobi 

phylum, we detected the soil physiochemical factors. [Results] Nine populations from the orders Chlorobiales and 

Ignavibacteriales were detected at genus level. The highest relative abundance of Chlorobiales1, Chlorobiales2, 

Chlorobiales6, Ignavibacteriales7 and Ignavibacteriales9 were less than 0.40%, while those of the other four 

populations from order Ignavibacteriales ranged from 0.54% to 1.06%. The relative abundances of both 

Chlorobiales1 and Chlorobiales2 in HF, LT and HT were higher than those in BS (P<0.05). The abundance of 

Chlorobiales1 was significantly positively correlated with pH and total organic carbon content (P<0.01), while that 

of Chlorobiales2 was significantly positively correlated with the content of clay and silt particles (P<0.01). The 

relative abundances of Chlorobiales6 and Ignavibacteriales8 in BS were higher than those of the other vegetation 

zones (P<0.05). Their abundances were significantly positively correlated with ammonia nitrogen content (P<0.01). 

Variation partitioning analysis (VPA) showed that soil water content accounted for 65.7% of the spatial variation of 

microbial communities from Chlorobi phylum. [Conclusion] In the Xilin River Basin, the populations of Chlorobi 

communities from different vegetation zones demonstrated obvious spatial heterogeneity. Water content was the 

main driving factor of the spatial heterogeneity of the soil microbial communities from Chlorobi phylum in 

different vegetation zones. 

Keywords: Xilin River Basin, vegetation type, anoxygenic phototrophic bacteria, Chlorobi, spatial heterogeneity, 

driving factors 
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