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我国荒漠微生物多样性格局及群落构建机制获揭示。 中山大学生命科学学院教授李文均课题组
董雷等人，研究揭示了我国荒漠生态系统中微生物多样性地理分布格局及其群落构建机制。近日
，相关成果发表于《全环境科学》。

论文第一作者、中山大学生命科学学院特聘副研究员董雷表示，荒漠区微生物在维持全球生物地
球化学循环、影响气候和应对全球环境变化方面发挥着重要作用。然而，对我国荒漠生态系统中
的微生物群落多样性，地理分布格局，群落构建过程及其驱动机制，目前研究依然知之甚少。

研究人员前期在我国西北荒漠主要分布区，包括塔克拉玛干沙漠、古尔班通古特沙漠等8大沙漠
及其周边区域进行了大规模的野外样品采集工作，测定了其生物及非生物参数指标，并利用高通
量测序技术获取不同微生物类群的序列信息。通过耦合气候、地理、理化参数和物种组成等信息
，以探寻不同干旱程度的荒漠生态系统中各微生物类群的地理分布特征，响应规律及驱动其群落
构建的内在、外在因素。

结果显示，不同干旱模式（半干旱、干旱和极端干旱）导致沙漠生态系统环境异质性发生了明显
变化，不同微生物类群也呈现不同的地理分布格局。同时，微生物多样性也随着干旱度的增加而
减少，且环境异质性也对不同干旱生态系统下微生物多样性的影响很大。

进一步利用典范对应分析法比较不同沙漠生态系统下细菌、真菌和原生生物的多样性与环境异质
性/土壤理化性质的关系。研究发现区分极端干旱和干旱生态系统的阈值0.8也是大多类群相对丰
度变化的拐点值。此外，微生物群落组装过程分析表明细菌的群落构建主要受同质化选择的影响
，而真菌和原生生物则主要受扩散限制模式的驱动。

论文通讯作者李文均表示，其研究提供了多种证据揭示了我国不同荒漠生态系统下生境专一化对
微生物群落多样性、组成、组装模式和共现网络的影响，为进一步的分离培养目标微生物类群及
应用基础研究打下了坚实的理论基础。（来源：中国科学报 朱汉斌）

相关论文信息：https://doi.org/10.1016/j.scitotenv.2023.168048
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