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荒漠草原植物骆驼蓬根际土壤细菌群落分析
①
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摘 要: 骆驼蓬( Peganum harmala L． ) 具有较强耐旱抗寒特性，在维护生态环境中发挥着重要作用。为了解其生
态适应及与环境相互作用机制，采用高通量测序和纯培养方法研究了甘肃白银荒漠草原区骆驼蓬根际土壤细菌群

落特征，并与周边土壤进行了对比。结果表明: 骆驼蓬根际土壤主要优势细菌群为放线菌门( Actinobacteria )
30． 01%、变形菌门( Proteobacteria) 23． 98%、拟杆菌门( Bacteroidetes) 11． 53%、酸杆菌门( Acidobacteria) 10． 19%。周
边荒漠草原土壤主要优势细菌群为放线菌门 55． 05%、变形菌门 21． 11%、酸杆菌门 6． 07%。可培养细菌类群包括
厚壁菌门( Firmicutes) 、变形菌门、放线菌门，其中根际土壤分离的优势菌为短杆菌属( Brevibacterium) 23． 53%、芽孢
杆菌属( Bacillus) 23． 53%、假单胞菌属( Pseudomonas ) 17． 65%，周边土壤可培养细菌的优势种群为节杆菌属
( Arthrobacter) 37． 50%、芽孢杆菌属 18． 75%、假单胞菌属 12． 50%。骆驼蓬根际微生物群落组成和结构与周边土壤
有显著差异，根际土壤微生物数量及多样性指数明显高于非根际土壤。研究结果对了解荒漠植物与根际微生物之
间相互作用，揭示土壤微生物促进植物根际土壤物质循环转化作用，筛选促生长有益微生物，为加强荒漠草原生态

保护提供科学依据。
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土壤微生物是土壤养分和有机质循环转化的动

力，影响着土壤结构、土壤肥力及地上植物健康
等〔1 － 4〕。土壤微生物也是一个巨大的地下生物资源
宝库，绝大多数环境微生物都是不可培养或难培养，

可培养的微生物占自然界微生物总量 0． 01% ～
10%〔5 － 6〕，从分类学角度准确描述和定义数量巨大

的土壤微生物类群，一直是科学界面临的重大理论

和技术难题〔7〕。随着分子生态技术和宏基因组学
的发展，使全面了解土壤微生物组成及功能多样性

成为可能。土壤微生物群落结构和组成的动态变化
越来越多地被用来评估微生态系统的响应，并在一

定程度上具有指示生态系统破坏与恢复程度的功

能。相对于脆弱环境下的植物群落来讲，根际微生
物是研究生态恢复与群落演替的重要指标，根际微

生物能够更迅速地响应环境变化并协同植物共同完

成环境修复。目前关于根际微生物的研究热点主要
有根际微生物与植物病害〔8 － 9〕、营养物质吸收间的
作用〔10 － 11〕、根际微生物的生物修复〔12 － 13〕和植物―

微生物―土壤环境间的化感互作〔14 － 15〕等方面。

我国西北地区生态系统脆弱，土地盐渍化严重，

由于人类过度干扰引起植被退化，生物多样性减少，

荒漠化加剧。因此，加强荒漠植物保护和提高荒漠
系统群落多样性具有重要意义〔16〕。目前，已有许多
学者对荒漠草原植被及土壤微生物多样性进行了研

究。如马文文等研究了甘肃金昌金川区荒漠草原土
壤微生物数量、生物量和土壤酶活性〔17〕。金荣等研
究了 5 种典型荒漠植物群落的微生物物种多样
性〔18〕。杨阳等对宁夏荒漠草原 6 种优势植物长芒
草、蒙古冰草、甘草、牛心朴子、黑沙蒿根际微生物多
样性进行了研究〔19〕。深入理解根际微生物生化过
程和植物一微生物相互作用的机理仍然是根际微生

物工作所面临的重大挑战〔14〕。
骆驼蓬( Peganum harmala L． ) 为蒺藜科( Zygo-

phllaceae) 骆驼蓬属( Peganum) 多年生草本植物，广
泛分布于我国西部新疆、甘肃、宁夏和内蒙古等干
旱、半干旱地区。骆驼蓬根系发达，适应性强，有很
强耐干旱、耐盐碱、抗寒特性，在维持西北地区尤其
是民勤地区生态环境、抗风固沙、防治沙漠化和水土
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流失等方面发挥着重要作用〔20〕。目前对于骆驼蓬
的研究主要集中在抗逆性、活性成分以及药理活性
等方面〔21〕，关于微生物的研究鲜有报道。而骆驼蓬
根际微生物和宿主微生物在骆驼蓬适应干旱、强风
沙的过程中具有重要作用。基于此，课题组采用纯
培养的方法已经从骆驼蓬根际土壤中分离获得多株

微生物菌株，并采用互作的方法筛选出可以提高骆

驼蓬响应盐碱、干旱等逆境因子的菌株。同时，为了
进一步挖掘促进骆驼蓬抗干旱和盐碱等的细菌资源

和细菌抗性基因，本文采用高通量测序方法研究了

骆驼蓬根际土壤细菌群落多样性，并与周边非根际

土壤进行了比较，以期能够揭示骆驼蓬根际微生物

在生态环境群体进化关系和修复中的作用，为荒漠

草原生态保护和恢复提供科学依据，也为微生物资

源利用提供理论支持。

1 材料与方法

1． 1 研究区概况
所选地区属于甘肃省白银市，位于甘肃中部，地

理位置 103°3' ～ 105°34'E，35°33' ～ 37°38'N，地处黄
土高原和腾格里沙漠过渡地带，海拔 1 275 ～ 3 321
m。南部为中温带半干旱气候区，北部为冷温带干
旱气候区。主要植被类型有骆驼蓬、怪柳、短花针
茅，沙蒿等，其中骆驼蓬分布较为广泛。
1． 2 样本采集
土壤样品采 集 于 白 银 区 荒 漠 草 原 地 区

( 103°3' ～ 105°34'E，35°33' ～ 37°38'N) ，以正方形 5
点取样法设置样方，样方大小 5 m × 5 m。每个样点
采集完整根系骆驼蓬 3 株，去除表面 0 ～ 5 cm 处土
壤，采用土壤剖面法采集 5 ～ 15 cm 处土壤，选择离
根系 5 ～ 10 cm的土样作为非根际土壤; 然后用力将
附着于根表面上的土壤全部抖落下来，便获得根际

土壤。将取好的土样装入灭菌塑封袋内，封好袋口，
记录取样地点和时间。分别将采集的非根际和根际
土壤混合均匀，一部分土样立即进行土壤微生物计

数分离培养，另一部分土样于阴凉干燥处保存。用
于高通量测序。
1． 3 高通量测序分析
取 0． 25 g均匀混合的土样，用土壤基因组 DNA

抽提试剂盒提取土壤总 DNA。用微量紫外分光光
度计测定 DNA 浓度和纯度( OD260 /OD280和 OD260 /
OD230 ) 。通过 1%琼脂糖凝胶电泳检测 DNA提取效

果。
将基因组 DNA 作为 PCＲ 模板，使用通用引物

515F ( 5' － GTGCCAGCMGCCGCGG － 3') 和 909Ｒ
( 5' － CCCCGYCAATTCMTTTＲAGT －3') 扩增土壤微
生物 16S rDNA，反应在 50 μL 体系中进行: dNTP
4． 0 μL，10 × PCＲ buffer 5． 0 μL，515F /909Ｒ ( 10
μM) 各 1． 0 μL，Taq酶 0． 5 μL，DNA模板 2． 0 μL，无
菌超纯水 37． 5 μL。PCＲ 扩增条件: 94 ℃预变性 2
min，94 ℃变性 30 s，55 ℃退火 30 s，72 ℃延伸 60 s，
32 个循环后，72 ℃延伸 10 min。获得扩增产物之后
进行切胶纯化，并通过 1% 琼脂糖凝胶电泳检测
PCＲ产物纯化效果，然后将纯化产物送至生工生物
工程( 上海) 股份有限公司 Illumina Miseq 平台进行
高通量测序。
1． 4 可培养细菌计数及分离
称取预处理土样 10 g 加入到盛有 90 mL 无菌

水的锥形瓶中，振荡 2 h左右，使土样中细菌均匀分
散，制成 10 －1稀释度土壤稀释液。按 10 倍稀释法
制成 10 －2、10 －3、10 －4系列土壤稀释液。取不同稀
释度的土壤悬浮液 150 μL，每个稀释度设置 3 个平
行，分别接种于不同 LB ( Luria-Bertani) 琼脂培养基
平板，涂抹均匀，于 30 ℃生化培养箱过夜培养; 待菌
落生长良好，统计菌落数目，挑选不同单菌落进行纯

培养。
细菌鉴定: 从 LB 琼脂培养基分离单菌落，按

《常见细菌鉴定手册》〔22〕，根据菌落与细胞形态、革
兰氏染色、芽孢染色等进行初步鉴定，再经 16S rD-
NA序列分析〔23〕。利用细菌通用引物 27F ( 5' －
AGAGTTTGATCCTGGCTCAG － 3') 及 1492Ｒ ( 5' －
GGTTACCTTGTTACGACTT － 3') 进行 PCＲ 扩增，扩
增产物送至生工生物工程( 上海) 股份有限公司测

序。
1． 5 数据处理

Miseq测序序列中含有 barcode 序列，以及测序
时加入的引物和接头序列。首先去除引物接头序
列，再根据 PE reads 之间的 overlap 关系，将成对的
reads拼接( merge) 成一条序列，按照 barcode标签序
列识别并区分样品，得到各样本数据，对各样本数据

质量进行质控过滤，得到各样本有效数据。用 ＲDP
classifier软件对序列进行物种分类，依据分类学分
析比对结果，对土样菌群结构进行分类和丰度分析，

通过 Ｒ、OＲIGIN 8． 1 软件绘制图表。NCBI Blast( ht-
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tp: / /www． ncbi． nlm． nih． gov / ) 对可培养细菌 16S
rDNA PCＲ进行扩增测序和比对分析。

2 结果与分析

2． 1 高通量测序分析
Shannon指数是用来估算微生物多样性的重要

指数，利用各土样的测序量，在不同测序长度时的微

生物多样性构建 Shannon 指数曲线，可以反映各样
本物种多样性随测序量的变化情况。本实验将每个
样品序列数标准化到 20 000 条后，计算不同样品
Shannon 指数。如图 1 所示，骆驼蓬根际与周边非
根际土壤均具有较高 Shannon 指数，分别为 6． 32 和
6． 08，说明 2 个土样微生物多样性较丰富，且根际土
壤微生物多样性指数高于周边。当测序序列超过
15 000 时，曲线趋于平稳，说明本次高通量测序能反
应样品中大多数微生物信息，得到的数据具有较高

可信度。
通过高通量测序分析，根际土样细菌有 24 个

门，44 个纲，88 个目，179 个科，400 个属; 周边土样
细菌有 23 个门，43 个纲，80 个目，167 个科，344 个
属。进一步对根际与周边土壤在门和属水平上进行

群落分析，如图 2 所示，骆驼蓬根际土壤优势细菌群
为放线菌门 ( Actinobacteria ) 30． 01%、变形菌门
( Proteobacteria) 23． 98%、拟杆菌门( Bacteroidetes )
11． 53%、酸杆菌门( Acidobacteria) 10． 19%、芽单胞
菌门( Gemmatimonadetes) 8． 42%、疣微菌门( Verru-
comicrobia) 3． 97%、绿弯菌门( Chloroflexi) 2． 71%、
厚壁菌门( Firmicutes) 1． 35%、蓝细菌门( Cyanobac-
teria) 1． 27%、浮霉菌门( Planctomycetes) 0． 92%，占
根际土壤微生物总量的 94． 35%。周边荒漠草原
土壤优势细菌群为放线菌门 55． 05%，变形菌门

图 1 香农指数曲线
Fig． 1 Shannon-Wiener curve

图 2 根际( a) 与周边( b) 土壤微生物在门水平的优势群落
Fig． 2 Microbial community structure at phylum level in rhizosphere soil ( a) and non-rhizophere soil ( b)

图 3 根际( a) 与周边( b) 土壤微生物在属水平的优势菌属
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Fig． 3 Microbial community structure at genus level in rhizosphere soil ( a) and non-rhizophere soil ( b)

21． 11%，酸杆菌门 6． 07%、厚壁菌门 4． 13%、拟杆菌
门 3． 49%、绿弯菌门 2． 47%、芽单胞菌门 1． 49%、浮
霉菌门 0． 92%、疣微菌门 0． 72%，蓝细菌门 0． 45，占
周边土壤微生物总量的 95． 90%。根际土壤比周边土
壤细菌多 1 个嗜热丝菌门( Caldiserica) ，该门目前只
有一个确认的嗜热丝菌属( Caldisericum) 。
在属水平上的统计分析结果如图 3 所示，根际

土壤细菌优势菌属为芽单胞菌属( Gemmatimonas)
8． 24%、鞘氨醇单胞菌属( Sphingomonas ) 7． 63%、
酸土单胞菌属( Aciditerrimonas ) 5． 33%、Spartobacte-
ria( 3． 43% ) 、红杆菌属( Ｒubrobacter) 3． 14%、Ponti-
bacter ( 2． 72% ) 、假单胞菌属 2． 68%、Aridibacter
( 2． 38% ) 、Solirubrobacter ( 2． 3% ) 、GP16 ( 2． 24% ) 。
周边土壤细菌优势菌属为 Gaiella( 8． 72% ) 、假单胞
菌属 7． 83%、栖热嗜油菌属 ( Thermoleophilum )
4． 18%、GP16 ( 4． 04% ) 、酸土单胞菌属( Aciditerri-
monas) 3． 17%、鞘氨醇单胞菌属 2． 67%、Solirubro-

bacter( 2． 63% ) 、Conexibacter ( 2． 23% ) 、Aquihabitans
( 1． 75% ) 、芽单胞菌属 1． 49%。根际与周边土
壤微生物在属水平上组成与相对丰度存在明显

差异。
2． 2 可培养细菌数量及主要类群
通过稀释平板计数得知，根际土壤可培养细菌

数量为 1． 46 × 107 cfu·g －1，根际周边土壤细菌数为

8． 9 × 106 cfu·g －1。用稀释平板划线法分离纯化得
到 33 株不同菌株，通过细菌形态生理及 16S rDNA
序列对比分析，发现骆驼蓬根际与周边土壤可培养

细菌种类存在差异( 表 1) 。根际与周边土壤可培养
细菌类群包括变形菌门、厚壁菌门、放线菌门。其中
根际土壤分离的优势菌为短杆菌属( 23． 53% ) 、芽
孢杆菌属( 23． 53% ) 、假单胞菌属( 17． 65% ) 和短波
单胞菌属( Brevundimonas) ( 11． 76% ) ，周边土壤可
培养细菌的优势种群为节杆菌属( 37． 50% ) 、芽孢
杆菌属( 18． 75% ) 、假单胞菌属 12． 50%。

表 1 骆驼蓬根际与非根际可培养细菌多样性
Tab． 1 Diversity of culturable bacteria in rhizosphere soil and non-rhizophere soil

根际

菌株编号 最相似菌株 相似度

非根际

菌株编号 最相似菌株 相似度

LTPG1 Bacillus litoralis 99% LTPFG1 Arthrobacter siccitolerans 99%
LTPG2 Pseudomonas punonensis 99% LTPFG2 Brevibacterium frigoritolerans 100%
LTPG3 Brachybacterium phenoliresistens 100% LTPFG3 Arthrobacter oxydans 99%
LTPG4 Bacillus atrophaeus 100% LTPFG4 Pseudomonas lutea 100%
LTPG5 Brevibacterium frigoritolerans 99% LTPFG5 Pseudomonas lutea 99%
LTPG6 Brevibacterium frigoritolerans 99% LTPFG6 Brevibacterium frigoritolerans 100%
LTPG7 Brevibacterium frigoritolerans 100% LTPFG7 Bacillus pseudomycoides 100%
LTPG8 Brevibacterium frigoritolerans 100% LTPFG8 Planomicrobium okeanokoites 100%
LTPG9 Paenibacillus lautus 100% LTPFG9 Arthrobacter oxydans 99%
LTPG10 Brevundimonas olei 100% LTPFG10 Planomicrobium koreense 99%
LTPG11 Micrococcus terreus 99% LTPFG11 Bacillus foraminis 100%
LTPG12 Brevundimonas olei 99% LTPFG12 Arthrobacter oxydans 100%
LTPG13 Sinorhizobium meliloti 99% LTPFG13 Bacillus foraminis 99%
LTPG14 Bacillus salsus 99% LTPFG14 Arthrobacter tumbae 100%
LTPG15 Bacillus litoralis 99% LTPFG15 Arthrobacter oxydans 100%
LTPG16 Pseudomonas koreensis 100% LTPFG16 Brevundimonas olei 99%
LTPG17 Pseudomonas seleniipraecipitans 100%

注: 相似度是将测序序列通过 NCBI Blast比对后与已知序列相似程度，以百分比计。

3 讨 论

通过高通量测序分析，骆驼蓬根际土样细菌多

样性丰富，有 24 个门，44 个纲，88 个目，179 个科，
400 个属; 根际周边土样细菌有 23 个门，43 个纲，80
个目，167 个科，344 个属。通过传统的可培养方法
共分离出根际土样细菌 8 个属，根际周边土样细菌

6 个属。在数量上根际土样细菌为 1． 46 × 107 cfu·
g －1，根际周边土样细菌为 8． 9 × 106 cfu·g －1。无论
是非培养角度还是可培养角度分析，均体现为骆驼

蓬的根际土壤微生物多样性高于周边土壤。根际土
是围绕根系进行生物地球化学循环最活跃的区域，

是土壤—植物—根系微生物三者相互作用的场所和
各种物质循环及能量流动的门户，对生态系统养分
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动态分布与循环、植物种间作用等发挥着重要作用。
根系从环境中摄取养料和水分，也向环境中释放大

量含糖有机物质，使得土壤微生物大量聚集到根周

围生存与繁殖，从而使植物根系成为培养土壤微生

物的场所〔9 － 10，14〕。荒漠区土壤养分含量较贫瘠，这
一区域植物“根际效应”及根际对养分的截留效应
较为明显〔24〕。本文结论与“根际效应”理论相符。
安韶山等选择宁南山区 9 种典型植物根际与非根际
土壤为研究对象，采用 Biolog 方法对土壤微生物功
能多样性进行了研究，除冰草的根际土壤微生物多

样性指数和均匀度指数小于非根际土壤以外，其他

各种植物的根际土壤微生物多样性指数和均匀度指

数都大于非根际土壤〔25〕。李春格等采用大豆连作
对土体和根际微生物群落功能的影响进行了研究，

试验结果表明，在结荚期和收获期根际微生物群落

功能多样性均显著高于土体〔26〕。
根际细菌多数有利于植物生长，它们供给植物

营养，增强植物对氮素的摄入，保护植物免受病原菌

的侵害〔27 － 29〕。因此，通过根系与微生物的互作效
应，根际和非根际土壤细菌在组成和结构上产生了

显著差异。在门的水平上，根际土壤比周边土壤细
菌多一个嗜热丝菌门，该门目前只有一个确认的菌

属，根际与周边土壤的优势门种类相同，但各自的比

例差异较大。在属水平上，根际与周边土壤细菌有
明显差异，根际土壤特有优势菌属为 Flavisolibacter、
Adhaeribacter、Pontibacter、Aridibacter、GP4、Spartobac-
teria; 周边土壤特有优势菌属为芽球菌属( Blastococ-
cus) 、链霉菌属( Streptomyces) 、节杆菌属、嗜氢菌属
( Hyrogenophaga) 、Thermasporomyces、类诺卡氏菌属
( Nocardioides) 。分布在骆驼蓬根际的这些特定微
生物类群功能各异，通过不同的方式促进土壤物质

循环及转化，加速根际有机碳的分解，促进植物生

长。如 Flavisolibacter 是一类属于降解纤维素的菌
属〔30〕; Adhaeribacter 能够产生大量细胞外纤维材
料〔31〕。芽单胞菌属、鞘氨醇单胞菌属及红杆菌属在
骆驼蓬根际土壤中的含量有大幅度提升，芽单胞菌

属是芽单胞菌门唯一正式命名的属，其作用与多磷

酸盐积累有关〔32〕。鞘氨醇单胞菌属有极强降解芳
香烃类物质的能力，由于自身代谢旺盛，在营养丰富

的根际土壤分布比较多，有较强适应能力，能形成类

似于真核细胞的酸性糖类细胞外膜，侵入植物体内，

与植物共生，具有拮抗植物真菌作用〔33〕。红杆菌属
为放线菌门的细菌，是一种抗性比较强的微生物，在

荒漠草原土壤分布最丰富，红杆菌属及假单胞菌属

的细菌还具有固氮的能力〔34〕。
纯培养分离细菌优势菌属与高通量测序获得的

优势菌属并非完全对应，如根际土壤分离的优势菌

为短杆菌属，高通量测序获得的根际土壤优势菌为

芽单胞菌属，根际周边土壤分离的优势菌属为节杆

菌属，高通量测序获得的根际土壤优势菌为 Gaiella;
根际土壤分离的优势菌短杆菌属( 23． 53% ) 、芽孢
杆菌属( 23． 53% ) 、短波单胞菌属( 11． 76% ) ，在高
通量测序中对应的占比分别为 0． 08%、0． 18%和
0． 11% ; 周边土壤可培养细菌的优势菌为节杆菌属
( 37． 50% ) 、芽孢杆菌属( 18． 75% ) ，在高通量测序
中对应的占比分别为 0． 86%和 0． 16%，表明有些优
势微生物并不一定用传统培养技术获得。自然界绝
大多数微生物是不可培养的，纯培养方法很难全面

反映土壤微生物数量与组成。Torsvik 等〔35〕利用染

色法在荧光显微镜下观察到 1 g 干重土壤中含有
4． 2 × 1010个细菌细胞，而在培养平板上仅有 4． 2 ×
106 个细菌菌落形成。高通量测序是新兴的测序技
术，它可直接测序 16S rＲNA基因的 PCＲ产物，是解
析复杂环境中微生物群落物种组成和相对丰度的重

要工具〔36〕。
夏围围等利用高通量测序技术针对新西兰典型

草地和森林土壤进行了分析，两者土壤拥有 9 个相
同的优势微生物类群，它们分别为变形菌门、放线菌
门、酸杆菌门、拟杆菌门、厚壁菌门、疣微菌门、浮霉
菌门、绿弯菌门和芽单胞菌门〔37〕。刘洋等研究了黄
土高原不同植被类型下在土壤中检测到的主要类群

有放线菌门、变形菌门、酸杆菌门、绿弯菌门、浮霉菌
门、芽单胞菌门〔38〕。本文研究了荒漠草原骆驼蓬根
际土壤微生物多样与周边土壤在门上的优势种群与

夏围围、刘洋等〔37 － 38〕一致。王卫霞等研究表明，荒
漠植物根际土壤微生物数量、组成与根外有较大差
异且表现为根际土壤微生物数量及组成均高于周边

非根际土壤〔39〕。无论是从非培养角度还是可培养
角度分析，骆驼蓬的根际土壤微生物多样性与可培

养细菌数量均高于周边土壤，这与王卫霞等〔39〕研究

结果一致。荒漠植物增加了根际微生物的数量及活
性，促进了土壤养分的积累和转化，对于维持荒漠生

态系统的功能具有重要的作用。
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Diversity of Bacterial Communities in Ｒhizosphere Soil
of Peganum harmala L． in Desert Steppe

CHENG Lin1， CHEN Ji-xiang1， LI Yan-lin1， WANG Yong-gang1， ZHOU Yong-tao2， ZHANG Yan2

( 1． School of Petrochemical Engineering，Lanzhou University of Technology，Lanzhou 730050，Gansu，China;
2． Beijing Natural Gas Pipeline Co． Ltd．，PetroChina，Beijing 100101，China)

Abstract: Peganum harmala L． is strong in resistance against severe environment，such as drought and low tem-
perature． Plants play an important role in maintaining the local ecological environment． In order to understand the
mechanism of ecological adaptation and interaction with environment，the characteristics of bacterial communities in
rhizosphere soil of P． harmala in a desert steppe in Baiyin，Gansu Province were studied using the high-throughput
sequencing and culture-dependent method，and they were compared with those of surrounding soil． The results
showed that the bacterial communities in the rhizosphere soil were consisted of 30． 01% Actinobacteria，23． 98%
Proteobacteria，11． 53% Bacteroidetes and 10． 19% Acidobacteria． The dominant soil bacterial community in the
surrounding desert steppe was composed of 55． 05% Actinobacteria，21． 11% Proteobacteria and 6． 07% Acidobac-
teria． The cultivable bacterium group included Firmicutes，Proteobacteria and Actinobacteria． In the rhizosphere
soil，the dominant bacteria were 23． 53% Brevibacterium，23． 53% Bacillus，17． 65% Pseudomonas and 11． 76%
Brevundimonas． The dominant populations of bacteria in the surrounding soil were 37． 50% Arthrobacter，18． 75%
Bacillus and 12． 50% Pseudomonas． The difference of bacterial communities between the rhizosphere soil of
P． harmala and its surrounding desert steppe soil was significant． The bacteria numbers and diversity index in the
rhizosphere soil were significantly higher than those of the surrounding desert steppe soil． The results provided the
scientific basis for exploring the interaction between the desert steppe plants and their rhizobacteria，and also for un-
derstanding the roles of the rhizobacteria in promoting plant growth and soil material transformation．
Key words: desert steppe; Peganum harmala L． ; rhizosphere soil; bacterial community; high throughput se-
quencing; soil microorganism
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