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两种盐生植物根际土壤细菌的多样性和群落结构
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摘要：应用高通量测序技术对西北干旱区两种盐生植物黑果枸杞和里海盐爪爪根际土壤细菌的多样性和群落结构进行研究，旨
在揭示两种耐盐植物根际土壤细菌之间以及根际与非根际细菌群落结构间的差异，为深入研究盐生植物根际土壤微生物与耐

盐性之间的关系提供理论基础。 结果表明：黑果枸杞、里海盐爪爪根际细菌多样性丰度高于非根际土，黑果枸杞根际土壤细菌

多样性丰度高于里海盐爪爪。 根际和非根际土壤细菌群落的组成和丰度存在差异，从黑果枸杞和里海盐爪爪根际土壤中分别

检测出细菌 ２１ 门 ２８９ 属和 ２２ 门 ３０４ 属，而从非根际土壤中分别检测出 ２８ 门 ２８５ 属和 ２４ 门 ３３６ 属；在两种盐生植物根际土壤

中，变形菌门和厚壁菌门均为优势门；拟杆菌门、放线菌门、蓝细菌门及浮霉菌门在根际土壤中的丰度显著高于非根际土壤，而
厚壁菌门在根际土壤中的丰度低于非根际土壤。 两种植物根际土壤中的细菌优势门和优势属的数量均高于非根际土壤，在黑

果枸杞和里海盐爪爪的根际土壤中的细菌优势属分别有 １０ 个和 ９ 个，而二者非根际土壤中的细菌优势属各有 ４ 个，其中假单

胞菌属是根际和非根际土壤中的共有优势属。 黑果枸杞和里海盐爪爪根系细菌群落组成和丰度存在差异，只有假单胞菌属和

盐单胞菌属是两种植物根际土壤中的共有优势属。 Ｕｎｉｆｒａｃ 分析和聚类分析表明，两种盐生植物根际土壤细菌之间的相似性大

于根际和非根际细菌群落间的相似性。 细菌多样性与土壤有机碳、有机质、总氮正相关，与 ｐＨ、电导率负相关，电导率和 ｐＨ，有
机碳和总氮分别是非根际土，根际土壤细菌群落物种组成的主要影响因素。
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ｗｉｔｈ ｐＨ ａｎｄ ＥＣ． ＥＣ， ｐＨ， ＴＯＣ， ａｎｄ ＴＯＮ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｂｏｔｈ ｂｕｌｋ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｈａｌｏｐｈｙｔｅｓ； ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ； ｂａｃｔｅｒｉａ； ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

土壤微生物是陆地土壤系统中极为重要和最为活跃的组成成分，在土壤的形成与发育、有机质转化、生态

系统平衡、土壤环境净化、生物修复等方面起着不可替代的作用［１⁃２］。 微生物⁃植物⁃土壤之间存在着复杂的相

互作用，根际是直接受植物根系和分泌物影响的土壤区域，是土壤微生物与植物相互作用的重要场所。 根际

土壤微生物，特别是一些对植物生长具有促进作用的细菌和真菌，对植物生长和抗逆性，如耐盐性，发挥着重

要作用［３⁃７］。 同时，根际土壤微生物多样性和群落结构也受到植物的影响，表现出一定的植物种类特异性和

生长发育阶段的特异性［８⁃９］。 植物活动改变了根际土壤微环境，使得根际土壤与非根际土壤微生物的群落结

构和组成存在明显差异［１０⁃１１］。
土壤微生物群落结构也受土壤理化性质、营养状况、水分等因子的影响［１２⁃１３］。 盐碱环境条件下的土壤含

盐量和 ｐＨ 比非盐碱土高，土壤盐分对土壤微生物群落的活性、多样性和结构存在显著的影响［１３⁃１４］。 作为生

长在盐碱地中的植物类群，盐生植物在长期的适应和进化过程中，形成了独特的耐盐机制，以应对盐碱对自身

的不利影响，除植物本身的应对机制外，根际微生物以及一些内共生菌对植物的耐盐性也起到了一定的作

用［４， １４］。 开展盐生植物根际微生物多样性和群落结构研究有助于深入理解盐生植物的耐盐性及其与根际土

壤微生物间的相互作用。 在过去 １０ 年间，人们对非盐生植物在正常条件或盐胁迫条件下的根系微生物多样

性开展了较多研究，然而，缺少对盐生植物根系土壤微生物群落组成的研究［７］。
黑果枸杞（Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ）和里海盐爪爪（Ｋａｌｉｄｉｕｍ ｃａｓｐｉｃｕｍ）是两种分布于我国西北干旱区的盐生植

物，其中里海盐爪爪在国内仅分布于新疆。 这两种植物多见于荒漠地区的盐渍化土壤中，均具有很强的耐盐

碱性。 国内学者从生理生态方面对它们的耐盐碱机理开展过研究［１５⁃１７］，但关于它们的根际土壤微生物多样

性以及根际土壤微生物与耐盐性之间的关系方面还缺少深入研究。 本研究利用高通量测序技术，分析黑果枸

杞和里海盐爪爪根际与非根际土壤细菌的群落结构，以及根际土壤中细菌群落之间的相似性和差异性，从而

揭示它们根际土壤细菌的多样性和群落结构，为进一步揭示根际土壤细菌与两种盐生植物耐盐性之间的关系

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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提供理论基础。

１　 材料与方法

１．１　 样品采集

　 　 调查区位于新疆精河县西北部的准噶尔盆地西南的艾比湖湿地国家级自然保护区。 该区气候干燥、降雨

少、地表蒸发强烈；土壤盐分高、碱性强，浅层（０—１０ ｃｍ）土壤的平均电导率为 ５．４１ ｍｓ ／ ｃｍ，ｐＨ 值为 ８．７７；土
壤平均容重约 １． ３８ ｇ ／ ｃｍ３，含水量平均为 ７． １９％。 该区分布有胡杨 （Ｐｏｐｕｌｕｓ ｅｕｐｈｒａｔｉｃａ）、柽柳 （ Ｔａｍａｒｉｘ
ｒａｍｏｓｉｓｓｉｍａ）、梭梭（Ｈａｌｏｘｙｌｏｎ ａｍｍｏｄｅｎｄｒｏｎ）、盐穗木（Ｈａｌｏｓｔａｃｈｙｓ ｃａｓｐｉｃａ）、盐节木（Ｈａｌｏｃｎｅｍｕｍ ｓｔｒｏｂｉｌａｃｅｕｍ）、
碱蓬（Ｓｕａｅｄａ ｇｌａｕｃａ）、盐爪爪（Ｋａｌｉｄｉｕｍ ｆｏｌｉａｔｕｍ）、里海盐爪爪（Ｋ． ｃａｓｐｉｃｕｍ）、黑果枸杞（ Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ）等
多种耐旱、耐盐植物［１８］。

土壤样品于 ２０１６ 年 ８ 月采自精河县艾比湖湿地国家级自然保护区的盐碱地。 里海盐爪爪群落和黑果枸

杞群落相距大约 ２ ｋｍ， 分别在里海盐爪爪、黑果枸杞居群中选择生长状况相近的健康个体（具有相近遗传背

景，个体高度、冠幅基本一致），里海盐爪爪采集 ３ 个个体，黑果枸杞 ５ 个个体，个体之间距离大约 ３０—５０ ｍ。
将植株根系挖出，抖去根部附着比较疏松的土壤，留下与根系结合比较紧密的土壤（厚度约 １ ｍｍ），装入 ５０
ｍＬ 无菌离心管中，于冷藏条件带回实验室。 加入适量无菌 ＰＢＳ 溶液（１３７ ｍＭ ＮａＣｌ， ２．７ ｍＭ ＫＣｌ， ８．５ ｍＭ
Ｎａ２ＨＰＯ４， １．５ ｍＭ ＫＨ２ＰＯ４， ｐＨ ７．３）， 漩涡震荡 １０ ｍｉｎ，弃去根系，土壤溶液即为植株根际土壤溶液，储存于

４℃备用。 非根际土壤与根际土壤取自同一地点和同一时间，撇去表层土，收集 ０—３０ ｃｍ 土层的土壤，装于无

菌保鲜袋中， 于冰上带回实验室，储存于 ４℃，备土壤总 ＤＮＡ 提取。
１．２　 研究方法

１．２．１　 土壤理化性质分析

土壤 ｐＨ 和电导率（ＥＣ）分别采用 ｐＨ 计和电导率仪测定，土壤有机碳（ＴＯＣ）和有机质（ＳＯＭ）采用重铬酸

钾容重法进行测定，全氮（ＴＯＮ）采用重铬酸钾⁃硫酸消化法进行测定。
１．２．２　 土壤微生物基因组 ＤＮＡ 的提取

提取基因组 ＤＮＡ 时，吸取 １ ｍＬ 根际土壤溶液至 ２ ｍＬ 无菌离心管中，于 ４℃、１００００ ｇ 离心 ３０ ｓ，弃上清，
所得沉淀用于根际土壤微生物基因组 ＤＮＡ 提取；对非根际土，用无菌药匙取大约 ０．２ ｇ 土壤，加入 ２ ｍＬ 无菌

离心管中，用于提取基因组 ＤＮＡ。 利用 ＯＭＥＧＡ 试剂盒 Ｅ．Ｚ．Ｎ．ＡＴＭ Ｍａｇ⁃Ｂｉｎｄ Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ 试剂盒（ＯＭＥＧＡ）
提取基因组 ＤＮＡ，利用琼脂糖凝胶检测 ＤＮＡ 的长度和完整性，利用 ＮａｎｏＤｒｏｐ 检测 ＤＮＡ 的浓度和纯度。
１．２．３　 ＤＮＡ 扩增及测序

采用两轮法对细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ３⁃Ｖ４ 区进行扩增， 第一轮扩增利用融合了 ｂａｒｃｏｄｅ 序列的通用引物进行，
上 游 引 物 ３４１Ｆ： ｃｃｃｔａｃａｃｇａｃｇｃｔｃｔｔｃｃｇａｔｃｔｇ （ ｂａｒｃｏｄｅ ） ｃｃｔａｃｇｇｇｎｇｇｃｗｇｃａｇ， 下 游 引 物 ８０５Ｒ：
ｇａｃｔｇｇａｇｔｔｃｃｔｔｇｇｃａｃｃｃｇａｇａａｔｔｃｃａｇａｃｔａｃｈｖｇｇｇｔａｔｃｔａａｔｃｃ，反应体系 ３０ μＬ，包含 １５ μＬ ２×Ｔａｑ ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ（Ｔｈｅｒｍｏ），上
下游引物（１０ μｍｏｌ ／ Ｌ）各 １ μＬ，模板 ＤＮＡ ２０ ｎｇ。 扩增条件：９４℃ ３ ｍｉｎ，９４℃ ３０ ｓ，４５℃ ２０ ｓ，６５℃ ３０ ｓ，扩增 ５
个循环；９４℃ ２０ ｓ，５５℃ ２０ ｓ，７２℃ ３０ ｓ，扩增 ２０ 循环，７２℃延伸 ５ ｍｉｎ。 第二轮扩增使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 桥式 ＰＣＲ 兼

容引物，反应体系同上，扩增条件：９５℃ ３０ ｓ，９５℃ １５ ｓ，５５℃ １５ ｓ，７２℃ ３０ ｓ，扩增 ５ 个循环，７２℃延伸 ５ ｍｉｎ。
ＰＣＲ 产物经磁珠法回收后，送至生工（上海）生物工程有限公司进行测序，重复样品的 ＰＣＲ 产物等量混合，每
个混合样品包含所有重复，共测序 ４ 个样品，分别为两种植物的根际和非根际土壤样品。
１．３　 数据分析

测序原始数据去除引物接头序列、去除各低质量碱基（Ｐｈｒｅｄ Ｑｕａｌｉｔｙ Ｓｃｏｒｅ ＝ ２０）后进行拼接，舍弃长度短

于 ２００ ｂｐ 的序列，去除非特异性扩增序列及嵌合体后，得到每个样本的有效序列数据。 采用Ｍｏｔｈｕｒ １．３０ 软件

包以 ９７％为划定阈值，对 １６Ｓ 序列划分操作分类单元（ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔ，ＯＴＵ）。 采用 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ
２．１２ 对 ９７％相似度水平的 ＯＴＵ 代表序列进行分类学分析，得到每个 ＯＴＵ 对应的物种分类信息，并在界、门、

３　 ９ 期 　 　 　 李岩　 等：两种盐生植物根际土壤细菌的多样性和群落结构 　
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纲、目、科、属水平上统计各个样品的细菌群落组成。 基于物种分类分析，绘制物种分类条形图和物种丰度热

图。 利用 ＱＩＩＭＥ １．８ 软件进行样品 Ａｌｐｈａ 多样性分析，计算 ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１、Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 等物种多样性指数。
基于 Ａｌｐｈａ 多样性指数进行稀释性分析。 通过 ｕｎｉｆｒａｃ 分析，评估样本的 Ｂｅｔａ 多样性，根据样本之间 ｗｅｉｇｈｔｅｄ
ｕｎｉｆｒａｃ 距离，绘制样本聚类树。 采用 ＣＣＡ 分析影响细菌物种群落结构的主要环境因子。

２　 结果与分析

２．１　 土壤理化性质

　 　 土壤样品理化性质测定结果见表 １。 两种盐生植物的根际土壤有机碳（ＴＯＣ）、有机质（ ＳＯＭ）、总氮

（ＴＯＮ）含量均高于非根际土壤，其 ｐＨ 值均低于非根际土壤。 黑果枸杞群落的非根际土壤的 ＴＯＣ、ＳＯＭ 和

ＴＯＮ 含量、电导率均高于里海盐爪爪群落的土壤，但其 ｐＨ 低于后者；里海盐爪爪的根际土壤的 ＴＯＣ、ＳＯＭ 和

ＴＯＮ 含量、电导率则高于黑果枸杞根际土，ｐＨ 则相反。 黑果枸杞根际土壤电导率低于非根际土，而里海盐爪

爪根际土电导率略高于非根际土壤。

表 １　 根际土壤与非根际土壤的理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌｓ ｏｆ Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ ａｎｄ Ｋａｌｉｄｉｕｍ ｃａｐｓｉｃｕｍ

样品名称
Ｓａｍｐｌｅ
ｎａｍｅ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

土壤类型
Ｓｏｉｌ ｔｙｐｅ

有机碳
ＴＯＣ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

有机质
ＳＯＭ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

总氮
ＴＯＮ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

ｐＨ
电导率
ＥＣ ／

（ｍｓ ／ ｃｍ）

Ｌ． ｒ＿Ｒ 黑果枸杞 根际土 １０．２５（－）∗ １７．６８（－） ０．７５７（－） ８．０９（－） １．９６（－）

Ｌ． ｒ＿Ｂ 黑果枸杞 非根际土 ６．７１ （０．８０） １１．５５ （１．３７） ０．５２３ （０．０４） ８．９０ （０．０７） ６．２６ （１．２６）

Ｋ． ｃ＿Ｒ 里海盐爪爪 根际土 ２３．４０（－） ４０．３４（－） ０．７７（－） ７．３５（－） ４．９４（－）

Ｋ． ｃ＿Ｂ 里海盐爪爪 非根际土 ２．６７ （０．３９） ４．６０ （０．６８） ０．１１２ （０．０３） ８．９８ （０．１８） ４．０２ （１．２６）

　 　 数值格式：平均值（标准差）Ｍｅａｎ （Ｓｔｄ． Ｄｅｖｉａｔｉｏｎ）；∗：由于根际土样品量太少，将每个重复的根际土壤混合后进行测定，只有一个值，未计

算偏差，以“－”表示

２．２　 细菌多样性及群落结构

２．２．１　 测序数据分析

研究测得的有效序列长度在 ４００—４４０ ｂｐ 之间， 平均长度 ４２０ ｂｐ 左右。 经土壤 ＤＮＡ 基因组序列分析，
从黑果枸杞和里海盐爪爪的根际土壤和非根际土壤中测定和分析出的序列数分别为 ２７５０１ 条、１８８０１ 条、
２１１９８ 条和 ３５３６７ 条，有效 ＯＴＵ 数分别为 １０８１、１５９１、１７８８ 和 １２９４（表 ２）。 基于 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数的稀释曲线（图
１）表明，样品稀释曲线均基本趋于平缓，说明取样基本合理，能够比较真实地反映土壤样本的细菌群落，另
外，测序覆盖率均高于 ９０％，也表明本次测序深度合理，基本能代表样本的真实情况（表 ２）。

表 ２　 土壤样品基因组 ＤＮＡ 测序数据统计及 ａｌｐｈａ 多样性分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｏｍｉｃ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

样品名称
Ｓａｍｐｌｅ
ｎａｍｅ

序列数
Ｓｅｑ

ａｍｏｕｎｔ

ＯＴＵ 数目
ＯＴＵ

ａｍｏｕｎｔ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ
ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ
ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ
ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ １ 指数
Ｃｈａｏ１
ｉｎｄｅｘ

覆盖率
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

Ｌ． ｒ＿Ｒ ２７５０１ １０８１ ４．０５ ０．１０ ８５３９ ４９６２ ０．９４

Ｋ． ｃ＿Ｒ ２１１９８ １７８８ ３．８７ ０．１１ １６７６５ ７６５８ ０．９４

Ｌ． ｒ＿Ｂ １８８０１ １５９１ １．８７ ０．２９ １２０１３ ５５２６ ０．９７

Ｋ． ｃ＿Ｂ ３５３６７ １２９４ １．８４ ０．２８ １７６５６ ６１２２ ０．９７

２．２．２　 细菌多样性

测定的盐生植物根际和非根际土壤细菌的 Ａｌｐｈａ 多样性结果见表 ２。 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数表明，
根际土壤细菌多样性显著高于非根际土壤（Ｐ＜０．０１）；黑果枸杞根际土壤细菌多样性高于里海盐爪爪，但差异
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　 图 １　 相似度为 ０．９７ 条件下各土壤样品中细菌群落的 ａｌｐｈａ 指数

（Ｓｈａｎｎｏｎ）稀释曲线

Ｆｉｇ．１ 　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ （ ａｔ ９７％

ｉｄｅｎｔｉｔｙ） ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｗｉｔｈ Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｌ．ｒ＿Ｒ：黑果枸杞根际土壤细菌，ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ

ｓｏｉｌ ｏｆ Ｌ． ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ； Ｌ． ｒ＿Ｂ： 黑果枸杞非根际土壤细菌，ｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｌ． ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ；Ｋ．ｃ＿Ｒ：里海盐爪爪根际土

壤细菌，ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｋ． ｃａｓｐｉｃｕｍ；Ｋ．ｃ＿

Ｂ：里海盐爪爪非根际土壤细菌，ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ ｏｆ

Ｋ． ｃａｓｐｉｃｕｍ．

不显著（Ｐ＞０．０５），但其 ＡＣＥ、Ｃｈａｏ１ 指数低于里海盐爪

爪，说明黑果枸杞根际土壤细菌丰度低于里海盐爪爪；
两种植物的非根际土壤细菌多样性无显著差异（Ｐ＞０．
０５）
２．２．３　 细菌群落组成和结构

根据土壤基因组 ＤＮＡ 序列的分类学分析结果，从
所有供试土壤样品中共检测出细菌 ３０ 门、５５ 纲、８８ 目、
２０２ 科、６７２ 属。 优势门（丰度＞１％）数量少，非优势门

数量多 （图 ２）。 在检测到的 ３０ 个门中，变形菌门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）在所有土壤样

品中均为优势门， 丰度分别为 ３７． ２６％—８１． ６５％ 和

１．７３％—４５．６７％。 从黑果枸杞和里海盐爪爪根际土壤

中分别检测出细菌 ２１ 和 ２２ 门，从非根际土壤中分别检

测出 ２８ 和 ２４ 门。 根际土壤细菌优势门数量多于非根

际土壤，在根际土壤细菌中共检测出 ６ 个优势门，其中

黑果枸杞根际土壤细菌优势门有 ６ 个，丰度从大到小分

别为变形菌门（３７．２６％）、厚壁菌门（３３．０７％）、拟杆菌

门（ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ） （ １６． ０８％）、放线菌 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）
（５．２７％）、蓝细菌门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）（４．３２％）、浮霉菌门

（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ） （１． ０７％），其它 １６ 门的丰度均低于

１％，其中 Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｕｓ－Ｔｈｅｒｍｕｓ 等 １０ 个门的丰度低于 ０．１％；里海盐爪爪根际土壤细菌中的优势门有变形菌门

（８１．６５％）、厚壁菌门（１．７３％）、拟杆菌门（８．５５％）和放线菌门（４．３３％）４ 个门， 其它 １８ 门的丰度均低于 １％，
其中 Ｐａｒｃｕｂａｃｔｅｒｉａ 等 １２ 个门的丰度低于 ０．１％；从非根际土壤细菌中检测出 ２ 个优势门，即变形菌门和厚壁

菌门，占非根际土壤细菌总数的 ９０％以上，在黑果枸杞的非根际土壤中的丰度分别为 ５２．６８％和 ４５．６７％，在里

海盐爪爪非根际土壤中丰度分别为 ５５．４％和 ４３．２２％，而其它门的丰度均少于 １％，其中丰度低于 ０．１％的各有

２３ 和 １９ 个。
在属分类水平上，从黑果枸杞和里海盐爪爪两种盐生植物的根际土壤中分别检测出 ２８９ 和 ３０４ 个属，而

在非根际土壤中分别检测出 ２８５ 和 ３３６ 个属，优势属占比很低；在根际和非根际土壤中的优势属数量和组成

也不同，其中在根际土壤中的优势属数量多于非根际土壤。 在黑果枸杞和里海盐爪爪根际土壤中的细菌优势

属分别有 １０ 个和 ９ 个，而在非根际土壤中的细菌优势属有 ４ 个，仅假单胞菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）在根际和非根

际土壤中均为优势属（图 ２）。 在黑果枸杞根际土壤中的 １０ 个优势属按丰度顺序依次为：动性球菌属

（Ｐｌａｎｏｃｏｃｃｕｓ，２６．９２％ ）、 盐单胞菌属 （ Ｈａｌｏｍｏｎａｓ， １６． ７％）、 Ｐｏｎｔｉｂａｃｔｅｒ （ ６． ５８％）、 假单胞菌属 （ ５． ３４％）、
Ｓｔｒｅｐｔｏｐｈｙｔａ（４．３２％）、Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ（４．１％）、Ｐｌａｎｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ（２．４５％）、芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ， １．７７％）、Ｇｉｌｌｉｓｉａ
（１．４％）、Ｔｈｉｏａｌｋａｌｉｓｐｉｒａ（１．３７％）；在里海盐爪爪根际土壤中的 ９ 个优势属按丰度顺序依次为动性球菌属

（２８．３９％）、盐单胞菌属（１４．４７％）、Ｆｏｄｉｎｉｃｕｒｖａｔａ（１２．２４％）、Ｍａｓｓｉｌｉａ（４．１９％）、Ａｌｉｉｆｏｄｉｎｉｂｉｕｓ（３．５６％）、Ｃｏｂｅｔｉａ
（２．４５％）、Ａｉｄｉｎｇｉｍｏｎａｓ（１．６３％）、Ｇｒａｃｉｌｉｍｏｎａｓ（１．５１％）、微小杆菌属（Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ，１．１７％）；在两种供试盐

生植物非根际土壤中的 ４ 个优势属依次为微小杆菌属（４４．０１％、４１．４５％）、柠檬酸杆菌属（Ｃｉｔｒｏｂａｃｔｅｒ，２８．０７％、
２９．４９％）、不动杆菌属（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ，１３．３％、１３．５１％）、假单胞菌属（８．０９％、９．３３％），其中微小杆菌属、不动杆

菌属和柠檬酸杆菌属在根际土壤细菌中的丰度均显著降低（０．２５％—１．１７％），而一些低丰度属（如动性球菌

属、盐单胞菌属、Ｐｏｎｔｉｂａｃｔｅｒ、Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ 等）则在根际土壤中显著增高，成为优势属，表明黑果枸杞和里海

盐爪爪两种植物的根际土壤细菌的群落组成和丰度与非根际土壤存在较大的差异。
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图 ２　 门（Ａ）和属 （Ｂ） 水平上的土壤样品细菌群落结构

Ｆｉｇ．２　 Ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｐｈｙｌｕｍ （Ａ） ａｎｄ ｇｅｎｕｓ （Ｂ）

Ａ 图例（自上而下、自左至右，仅列出有对应中文名称的门）：变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ；厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ；拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ；放线菌门

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ；蓝细菌门 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ；浮霉菌门 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ；分类未定 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ；酸杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ；疣微菌门 Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ；绿弯

菌门 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ；异常球菌⁃栖热菌门 Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｕｓ⁃Ｔｈｅｒｍｕｓ；芽单胞菌门 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ；硝化螺旋菌门 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ；热脱硫杆菌门

Ｔｈｅｒｍｏｄｅｓｕｌｆｏｂａｃｔｅｒｉａ；衣原体门 Ｃｈｌａｍｙｄｉａｅ；热袍菌门 Ｔｈｅｒｍｏｔｏｇａｅ；螺旋体门 Ｓｐｉｒｏｃｈａｅｔｅｓ；梭杆菌门 Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ；绿菌门 Ｃｈｌｏｒｏｂｉ；纤维杆菌

门 Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｅｓ

Ｂ 图例（自上而下、自左至右，仅列出有对应中文名称的属）：微小杆菌属 Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ；柠檬酸杆菌属 Ｃｉｔｒｏｂａｃｔｅｒ；假单胞菌属

Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ；不动杆菌属 Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ；盐单胞菌属 Ｈａｌｏｍｏｎａｓ；动性球菌属 Ｐｌａｎｏｃｏｃｃｕｓ；分类未定 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ；芽孢杆菌 Ｂａｃｉｌｌｕｓ；小红卵菌属

Ｒｈｏｄｏｖｕｌｕｍ；考克氏菌属 Ｋｏｃｕｒｉａ；根瘤菌属 Ｍｅｓｏｒｈｉｚｏｂｉｕｍ；氮单胞菌属 Ａｚｏｍｏｎａｓ

２．２．４　 细菌群落相似性及差异性分析

植物的根际土壤与非根际土壤细菌群落之间，以及不同植物的根际土壤细菌在群落组成和丰度上都存在

显著差异。 在门水平上，拟杆菌门、放线菌门、蓝细菌门、浮霉菌门、疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）、绿弯菌门

（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）在根际土壤中的丰度显著高于非根际土壤，而厚壁菌门的丰度则低于非根际土壤（图 ２， 附图

１Ａ， Ｂ）。 变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门、蓝细菌门、酸杆菌门丰度在两种植物的根际土壤中的丰度也具有显
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著的差异（图 ２， 附图 １Ｃ），而非根际土壤细菌丰度在门水平上差异较小。 在属水平上的细菌多样性丰度图

（图 ３）显示，与根际土壤细菌群落相比，非根际土壤中的 ４ 个优势属组成相同，而且丰度也基本一致，除假单

胞菌属外，不动杆菌属、柠檬酸杆菌属、微小杆菌属 ３ 个优势属的丰度在根际土壤细菌群落中显著降低（附图

２Ａ， Ｂ）。 另外，多个非优势属的丰度也在根际土壤中下降， 甚至消失， 如氮单胞菌属 （ Ａｚｏｍｏｎａｓ）、
Ｂｒｅｖｕｎｄｉｍｏｎａｓ、Ｅｎｔｅｒｏｃｏｃｃｕｓ、Ｋｌｕｙｖｅｒａ 等；与之相反，许多属的丰度在根际土壤中则显著增加，如盐单胞菌属、
Ｓｔｒｅｐｔｏｐｈｙｔａ、Ａｌｉｉｆｏｄｉｎｉｂｉｕｓ、Ｇｒａｃｉｌｉｍｏｎａｓ 等；动性球菌属、Ｐｏｎｔｉｂａｃｔｅｒ、Ｔｈｉｏａｌｋａｌｉｓｐｉｒａ、Ｃｏｂｅｔｉａ 和 Ａｉｄｉｎｇｉｍｏｎａｓ 是根

际土壤中的特有属，在非根际菌群中未检测到（图 ３）。

图 ３　 各土壤样品中在属水平上的细菌群落结构热度图及聚类图

　 Ｆｉｇ．３　 Ｔｈｅ ｈｅａｔｍａｐ ａｎｄ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｍａｐ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｅｎｕｓ

热度图列代表样本，行代表群落结构，颜色块代表相对物种丰度

值（由蓝到红，相对丰度逐渐升高），只显示丰度最高的前 ５０ 个

属，剩余的合并成 ｏｔｈｅｒ； 热图上方的分支结构为样品聚类树

通过对两种植物根际土壤细菌群落结构的比较，发
现假单胞菌属和盐单胞菌属两属为这两种植物根际土

壤中的共有优势属（图 ２），假单胞菌属在黑果枸杞根际

土壤的丰度（５． ３４％）显著低于里海盐爪爪根际土壤

（２８． ３９％）。 动性球菌属、Ｐｌａｎｏｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、Ｐｏｎｔｉｂａｃｔｅｒ、
Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、芽孢杆菌属、Ｇｉｌｌｉｓｉａ 及 Ｔｈｉｏａｌｋａｌｉｓｐｉｒａ
是黑果枸杞根际土壤中的优势属，丰度为 １．３７％—２６．
９２％，但在里海盐爪爪根际土壤中的丰度为 ０—０．４９％；
Ａｌｉｉｆｏｄｉｎｉｂｉｕｓ、 微 小 杆 菌 属、 Ｇｒａｃｉｌｉｍｏｎａｓ、 Ｍａｓｓｉｌｉａ、
Ｆｏｄｉｎｉｃｕｒｖａｔａ、Ｃｏｂｅｔｉａ 及 Ａｉｄｉｎｇｉｍｏｎａｓ 为里海盐爪爪根

际土壤中的优势属，丰度为 １．１７％—１２．２３％，但在黑果

枸杞根际土壤中的丰度为 ０．０７％—０．９５％，它们在根际

和非根际土壤中的丰度具有显著差异（附图 ２Ｃ）。 黑果

枸杞和里海盐爪爪两种植物的遗传背景不同，其根系细

菌群落结构组成和丰度也不同，表明不同植物即使在同

一种盐碱环境条件下，它们的根际细菌群落结构和组成

明显不同，植物种类的不同是影响其根际土壤细菌多样

性的重要因子。
黑果枸杞和里海盐爪爪的根际土壤细菌群落之间

的 ｕｎｉｆｒａｃ 距离为 ０．４４，而二者的非根际土壤细菌群落

之间的距离为 ０．０４，二者根际土壤与非根际土壤细菌群

落间的距离分别为 ０．６９ 和 ０．６５。 由聚类图（图 ３）可以

看出，黑果枸杞和里海盐爪爪的根际土壤细菌群落聚为

一个分支，二者的非根际土壤细菌群落聚为一个分支，
表明两种植物的根际土壤细菌群落之间的相似性大于

根际土壤和非根际土壤细菌群落间的相似性。

表 ３　 两种植物根际土壤细菌多样性指数与土壤理化性质之间的相关性

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

多样性指数 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ 有机碳 ＴＯＣ 有机质 ＳＯＭ 总氮 ＴＯＮ ｐＨ 电导率 ＥＣ

香农指数 Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ ０．７４ ０．７２ ０．８３ －０．８９ －０．５８

辛普森指数 Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ －０．７５ －０．７３ －０．８１ ０．９０ ０．５９

ＡＣＥ 指数 ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ ０．１７ ０．１５ ０．５ －０．０４ －０．４１

Ｃｈａｏ １ 指数 Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ ０．７３ ０．７２ ０．１２ －０．５９ －０．３９
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２．２．５　 细菌多样性和群落结构与土壤理化性质的关系

　 图 ４　 两种植物根际土壤细菌群落组成与土壤理化因子的 ＣＣＡ

分析图

Ｆｉｇ．４　 ＣＣＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｗｏ ｐｌａｎｔｓ′ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

通过对二种植物根际土壤细菌多样性与土壤理化

因子之间相互关系的分析，发现根际土壤细菌多样性的

Ｓｈａｎｎｏｎ、ＡＣＥ、Ｃｈａｏ １ 指数与 ＴＯＣ、ＳＯＭ 和 ＴＯＮ 呈正相

关关系（表 ３），但与 ｐＨ 和 ＥＣ 呈负相关，但相关性均未

达到显著水平（Ｐ＞０．０５）。 通过对二种植物根际土壤细

菌群落（物种）组成与土壤理化因子 ＣＣＡ 间的关系分

析，发现电导率和 ｐＨ，ＴＯＣ 和 ＴＯＮ 分别是非根际土壤，
根际土壤细菌群落组成的主要影响因子（图 ４）。

３　 讨论

植物对根际土壤细菌群落结构具有主动选择

性［１９］，植物通过根系活动改变根际环境，从而有选择性

地提高或降低某些根际土壤细菌类群的丰度或多样性，
使有益于植物自身生长的细菌种类的丰度增加，而不利

于自身生长的细菌种类减少甚至消失，从而形成有益于

自身的根际细菌群落结构，导致不同植物具有不同的根

际细菌组成结构［８］。 如 Ｃｏｍａｍｏｎａｄａｃｅａｅ、Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａｃｅａｅ、Ｒｈｉｚｏｂｉａｃｅａｅ 是大麦根际土壤细菌的主要类群［２０］；
变形菌门、放线菌门、拟杆菌门和酸杆菌门是菊芋根际土壤中的优势类群［２１］；厚壁菌门、变形菌门、放线菌门

是西瓜根际土壤中的优势类群［２２］。
黑果枸杞和里海盐爪爪的根际土壤与非根际土壤细菌群落的多样性和群落组成具有显著差异。 Ａｌｐｈａ

多样性分析表明，植物根际土壤细菌多样性高于非根际土壤，这与其它植物的相关研究成果［２３⁃２４］ 相一致。 变

形菌门和厚壁菌门在植物根际和非根际土壤中均为优势类群，但变形菌门的丰度更高于厚壁菌门，变形菌门

和厚壁菌门细菌是我国许多盐渍化土壤中的优势菌群［２５］，这两个门细菌在多种植物根际土壤中也是优势类

群，如菊芋［２１］、葡萄［２６］、红芸豆［２７］、Ｓｔｅｌｌｅｒａ ｃｈａｍａｅｊａｓｍｅ ［２８］。 变形菌门包括多样的病原菌和固氮菌，厚壁菌门

细菌可发生于多种环境中，其中许多细菌可耐受极端条件，如干旱、盐碱等环境，常与植物的抗耐逆性有关，厚
壁菌门在黑果枸杞和里海盐爪爪根际土壤中的丰度在 ３０％以上，高于葡萄［２６］、野燕麦［１１］等非盐生植物，表明

该类群细菌适宜盐碱环境的生长和繁殖，具有较强的抗耐盐性。 非根际土壤中的大部分细菌门的丰度较低

（＜０．１％），然而拟杆菌门、蓝细菌门、疣微菌门、放线菌门在根际土壤中的丰度均有提高。
聚类分析表明， 两种植物根际细菌群落的相似性高于根际土壤与非根际土壤之间的相似性，暗示在盐碱

化胁迫下两种植物趋向于选择和形成相似的根际土壤细菌结构，可能是盐生植物在长期的盐碱胁迫下，形成

的一种对根际细菌群落的趋同性选择机制。 两种植物根际土壤中的优势细菌属的数量多于非根际土壤，非根

际土壤的优势属有 ３ 个，不动杆菌属、柠檬酸杆菌属、微小杆菌属，但它们在根际土壤中的丰度均显著降低；而
在非根际土壤中的低丰度属，如动性球菌属、盐单胞菌属、Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ 等，在根际土壤中则为优势属。 与

非根际土壤细菌群落结构相比，根际土壤细菌丰度增加的种类大多具有抗耐盐性，微小杆菌属中有些种类具

有耐盐性（可耐受 ＮａＣｌ 浓度为 １３％），适生 ｐＨ ５—１１［２９］；盐单胞菌属为嗜盐菌，可以在 ５％—２５％ ＮａＣｌ 环境

中生长［３０］；Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ 分布于盐渍化土壤中，可以耐受含 １％—３％ ＮａＣｌ 胁迫［３１］；Ｆｏｄｉｎｉｃｕｒｖａｔａ 是一类嗜

盐菌，可在盐分含量 ５％—２０％的土壤中生存［３２］。 假单胞菌属是盐碱土壤中的优势菌群，是一种耐盐碱菌群，
大多数种不需要有机生长因子，同时还可降解环境中广泛存在的多种有机分子［３３］。

两种植物根际细菌群落组成具有相似性，同时也具有一定的差异，表现为优势菌群相对丰度不同，低丰度

菌群组分不同， 这反映了根际群落结构的植物特异性。 每种植物有自己的遗传背景和物质代谢过程，两种植

８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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物根际分泌物的种类、数量不同，根际土壤微环境不同，如根际土壤理化性质（表 １）所示，ＳＯＭ、ｐＨ、ＥＣ 差异显

著。 黑果枸杞根际土壤中的细菌优势门数多于里海盐爪爪，虽然从两种植物根际土壤中检测出的细菌属总数

和优势属数目几乎相同，但其具体种类和丰度均具有很大差异，仅假单胞菌属和盐单胞菌属是两种植物根际

土壤共有的优势属，且假单胞菌属在黑果枸杞根际土壤中的丰度显著低于里海盐爪爪根际土壤。 动性球菌

属、Ｐｏｎｔｉｂａｃｔｅｒ 等是黑果枸杞根际土壤中的细菌优势属，它们的丰度明显高于里海盐爪爪根际土壤中的丰度；
而 Ａｌｉｉｆｏｄｉｎｉｂｉｕｓ、微小杆菌属、Ｇｒａｃｉｌｉｍｏｎａｓ 等是里海盐爪爪根际土壤中的细菌优势属，它们的丰度明显高于黑

果枸杞根际土壤中的丰度。 无论是优势属，还是低丰度属，它们在植物根际土壤和非根际土壤中均存在显著

差异，尤其在两种植物的根际土壤中存在的差异更大，说明低丰度细菌类群比高丰度类群细菌对土壤环境更

敏感［２５］。
在盐渍化地区，含盐量是土壤微生物群落结构的重要限制因子，对土壤细菌群落结构和多样性具有显著

影响［２１］。 干旱区盐碱化土壤养分含量低，且盐分含量高、碱性高，不利于土壤微生物的生长和繁殖。 盐分胁

迫会降低植物根际土壤细菌的多样性［３４⁃３５］，然而，对耐盐植物而言，盐胁迫可增加根际土壤细菌多样性和生

物量［３６］，这可能是由于盐分的升高促进了耐盐或嗜盐细菌的增殖［２１］。 本研究发现，黑果枸杞和里海盐爪爪

两种植物的根际土壤的有机碳、有机质、总氮含量均高于非根际土壤，根际土壤细菌多样性亦高于非根际土

壤，而相关性分析也证明土壤细菌的多样性与有机碳、有机质、总氮含量呈正相关，而与电导率和 ｐＨ 呈负相

关；含盐量和 ｐＨ 是非根际土壤细菌群落组成的主要影响因子，而土壤有机质和总氮含量是根际土壤细菌群

落组成的主要影响因子， 这与以往研究一致［３７］。 植物根际土壤有机质增加、ｐＨ 降低、细菌丰度增加，这一结

果表明耐盐植物根系可以缓解土壤盐渍化的胁迫效应，并为相应细菌生长提供更有利的微生境［２５］，同时，植
物根际土壤细菌可以缓解土壤盐分对植物的胁迫作用［３８］。

参考文献（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）：

［ １ ］　 Ｇａｎｓ Ｊ， Ｗｏｌｉｎｓｋｙ Ｍ， Ｄｕｎｂａｒ Ｊ． Ｃｏｍｐｕｔａｔｉｏｎａｌ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔｓ ｒｅｖｅａｌ ｇｒｅａｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｈｉｇｈ ｍｅｔａｌ ｔｏｘｉｃｉｔｙ ｉｎ ｓｏｉｌ． Ｓｃｉｅｎｃｅ， ２００５， ３０９
（５７３９）： １３８７⁃１３９０．

［ ２ ］ 　 刘彩霞， 黄为一． 耐盐碱细菌与有机物料对盐碱土团聚体形成的影响． 土壤， ２０１０， ４２（１）： １１１⁃１１６．
［ ３ ］ 　 Ｐａｌａｎｉｙａｎｄｉ Ｓ Ａ， Ｄａｍｏｄｈａｒａｎ Ｋ， Ｙａｎｇ Ｓ Ｈ， Ｓｕｈ Ｊ Ｗ． Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ｓｐ． ｓｔｒａｉｎ ＰＧＰＡ３９ ａｌｌｅｖｉａｔｅｓ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ ａｎｄ ｐｒｏｍｏｔｅｓ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ′Ｍｉｃｒｏ Ｔｏｍ′

ｔｏｍａｔｏ ｐｌａｎｔｓ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１４， １１７（３）： ７６６⁃７７３．
［ ４ ］ 　 ｄａ Ｓｉｌｖｅｉｒａ Ｌúｃｉｏ Ｗ， ｄｅ Ｌａｃｅｒｄａ Ｃ Ｆ， Ｆｉｌｈｏ Ｐ Ｆ Ｍ， Ｈｅｒｎａｎｄｅｚ Ｆ Ｆ Ｆ， Ｎｅｖｅｓ Ａ Ｌ Ｒ， Ｇｏｍｅｓ⁃Ｆｉｌｈｏ Ｅ． Ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ｍｅｌｏｎ

ｐｌａｎｔｓ ｉｎｏｃｕｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ｕｎｄｅｒ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ． Ｓｅｍｉｎａ⁃Ｃｉｅｎｃｉａｓ Ａｇｒａｒｉａｓ， ２０１３， ３４（４）： １５８７⁃１６０２．
［ ５ ］ 　 Ｖａｉｓｈｎａｖ Ａ， Ｊａｉｎ Ｓ， Ｋａｓｏｔｉａ Ａ， Ｋｕｍａｒｉ Ｓ， Ｇａｕｒ Ｒ Ｋ， Ｃｈｏｕｄｈａｒｙ Ｄ Ｋ． Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｎｉｔｒｉｃ ｏｘｉｄｅ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｉｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ⁃ｔｒｅａｔｅｄ ｓｏｙｂｅａｎ ｐｌａｎｔ ｕｎｄｅｒ ｓａｌｔ

ｓｔｒｅｓｓ． Ａｒｃｈｉｖｅｓ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１３， １９５（８）： ５７１⁃５７７．
［ ６ ］ 　 Ｖａｉｓｈｎａｖ Ａ， Ｋｕｍａｒｉ Ｓ， Ｊａｉｎ Ｓ， Ｖａｒｍａ Ａ， Ｃｈｏｕｄｈａｒｙ Ｄ Ｋ． Ｐｕｔａｔｉｖｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｖｏｌａｔｉｌｅ⁃ｍｅｄｉａｔｅｄ ｇｒｏｗｔｈ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ （Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ Ｌ． Ｍｅｒｒｉｌｌ） ａｎｄ

ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｉｎｄｕｃｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ｕｎｄｅｒ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１５， １１９（２）： ５３９⁃５５１．
［ ７ ］ 　 Ｒｕｐｐｅｌ Ｓ， Ｆｒａｎｋｅｎ Ｐ， Ｗｉｔｚｅｌ Ｋ． Ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｈａｌｏｐｈｙｔｅ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｐｌａｎｔ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ． Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙ，

２０１３， ４０（９）： ９４０⁃９５１．
［ ８ ］ 　 Ｚｉｅｇｌｅｒ Ｍ， Ｅｎｇｅｌ Ｍ， Ｗｅｌｚｌ Ｇ， Ｓｃｈｌｏｔｅｒ Ｍ． Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ａ ｓｉｍｐｌｅ ｒｏｏｔ ｍｏｄｅｌ ｔｏ ｓｔｕｄｙ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓｉｎｇｌｅ ｅｘｕｄａｔｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ

ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｍｅｔｈｏｄｓ， ２０１３， ９４（１）： ３０⁃３６．
［ ９ ］ 　 Ｌｉ Ｘ Ｚ， Ｒｕｉ Ｊ Ｐ， Ｍａｏ Ｙ Ｊ， Ｙａｎｎａｒｅｌｌ Ａ， Ｍａｃｋｉｅ Ｒ． Ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ ａ ｍａｉｚｅ ｃｕｌｔｉｖａｒ． Ｓｏｉｌ

Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１４， ６８： ３９２⁃４０１．
［１０］ 　 Ｃｉｃｃａｚｚｏ Ｓ， Ｅｓｐｏｓｉｔｏ Ａ， Ｒｏｌｌｉ Ｅ， Ｚｅｒｂｅ Ｓ， Ｄａｆｆｏｎｃｈｉｏ Ｄ， Ｂｒｕｓｅｔｔｉ Ｌ． Ｓａｆｅ⁃ｓｉｔｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ａ ｈｉｇｈ⁃ａｌｔｉｔｕｄｅ ａｌｐｉｎｅ

ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ． Ｂｉｏｍｅｄ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ， ２０１４， ２０１４： ４８０１７０．
［１１］ 　 Ｓｈｉ Ｓ Ｊ， Ｎｕｃｃｉｏ Ｅ， Ｈｅｒｍａｎ Ｄ Ｊ， Ｒｉｊｋｅｒｓ Ｒ， Ｅｓｔｅｒａ Ｋ， Ｌｉ Ｊ Ｂ， ｄａ Ｒｏｃｈａ Ｕ Ｎ， Ｈｅ Ｚ Ｌ， Ｐｅｔｔ⁃Ｒｉｄｇｅ Ｊ， Ｂｒｏｄｉｅ Ｅ Ｌ， Ｚｈｏｕ Ｊ Ｚ， Ｆｉｒｅｓｔｏｎｅ Ｍ．

Ｓｕｃｃｅｓｓｉｏｎａｌ ｔｒａｊｅｃｔｏｒｉｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｖｅｒ ｃｏｎｓｅｃｕｔｉｖｅ ｓｅａｓｏｎｓ． ｍＢｉｏ， ２０１５， ６（４）： ｅ００７４６⁃１５．
［１２］ 　 Ｒａｍｉｒｅｚ Ｋ Ｓ， Ｃｒａｉｎｅ Ｊ Ｍ， Ｆｉｅｒｅｒ Ｎ． Ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｔ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｍｅｎｄｍｅｎｔｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ａｃｒｏｓｓ ｂｉｏｍｅｓ． Ｇｌｏｂａｌ

Ｃｈａｎｇｅ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１２， １８（６）： １９１８⁃１９２７．
［１３］ 　 Ｂｅｌｌ Ｃ Ｗ， Ａｓａｏ Ｓ， Ｃａｌｄｅｒｏｎ Ｆ， Ｗｏｌｋ Ｂ， Ｗａｌｌｅｎｓｔｅｉｎ Ｍ Ｄ． Ｐｌａｎｔ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｕｐｔａｋｅ ｄｒｉｖｅｓ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｄｕｒｉｎｇ ｐｌａｎｔ

ｇｒｏｗｔｈ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１５， ８５： １７０⁃１８２．
［１４］ 　 Ｃｈａｎｄｒａｓｅｋａｒａｎ Ｍ， Ｂｏｕｇｈａｔｔａｓ Ｓ， Ｈｕ Ｓ Ｊ， Ｏｈ Ｓ Ｈ， Ｓａ Ｔ Ｍ． Ａ ｍｅｔａ⁃ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｐｌａｎｔｓ ｇｒｏｗｎ ｕｎｄｅｒ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ．

９　 ９ 期 　 　 　 李岩　 等：两种盐生植物根际土壤细菌的多样性和群落结构 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

Ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ， ２０１４， ２４（８）： ６１１⁃６２５．
［１５］ 　 王龙强． 盐生药用植物黑果枸杞耐盐生理生态机制研究［Ｄ］． 兰州： 甘肃农业大学， ２０１１．
［１６］ 　 姜霞． 黑果枸杞耐盐机理的相关研究［Ｄ］． 西安： 西北农林科技大学， ２０１２．
［１７］ 　 杨瑞瑞， 曾幼玲． 盐生植物盐爪爪的耐盐生理特性探讨． 广西植物， ２０１５， ３５（３）： ３６６⁃３７２．
［１８］ 　 张雪妮， 杨晓东， 吕光辉． 水盐梯度下荒漠植物多样性格局及其与土壤环境的关系． 生态学报， ２０１６， ３６（１１）： ３２０６⁃３２１５．
［１９］ 　 Ｋｏｗａｌｃｈｕｋ Ｇ Ａ， Ｂｕｍａ Ｄ Ｓ， ｄｅ Ｂｏｅｒ Ｗ， Ｋｌｉｎｋｈａｍｅｒ Ｐ Ｇ Ｌ， ｖａｎ Ｖｅｅｎ Ｊ Ａ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ａｂｏｖｅ⁃ｇｒｏｕｎｄ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｎ ｔｈｅ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ⁃ｂｏｒｎｅ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ． Ａｎｔｏｎｉｅ ｖａｎ Ｌｅｅｕｗｅｎｈｏｅｋ， ２００２， ８１： ５０９⁃５２０．
［２０］ 　 Ｂｕｌｇａｒｅｌｌｉ Ｄ， Ｇａｒｒｉｄｏ⁃Ｏｔｅｒ Ｒ， Ｍüｎｃｈ Ｐ Ｃ， Ｗｅｉｍａｎ Ａ， Ｄｒöｇｅ Ｊ， Ｐａｎ Ｙ， ＭｃＨａｒｄｙ Ａ Ｃ， Ｓｃｈｕｌｚｅ⁃Ｌｅｆｅｒｔ Ｐ． Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ

ｒｏｏｔ ｍｉｃｒｏｂｉｏｔａ ｉｎ ｗｉｌｄ ａｎｄ ｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｅｄ ｂａｒｌｅｙ． Ｃｅｌｌ Ｈｏｓｔ ＆ Ｍｉｃｒｏｂｅ， ２０１５， １７（３）： ３９２⁃４０３．
［２１］ 　 Ｙａｎｇ Ｈ， Ｈｕ Ｊ Ｘ， Ｌｏｎｇ Ｘ Ｈ， Ｌｉｕ Ｚ Ｐ， Ｒｅｎｇｅｌ Ｚ． Ｓａｌｉｎｉｔｙ ａｌｔｅｒｅｄ ｒｏｏｔ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ

ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｊｅｒｕｓａｌｅｍ ａｒｔｉｃｈｏｋｅ． Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓ， ２０１６， ６： ２０６８７．
［２２］ 　 Ｌｉｎｇ Ｎ， Ｄｅｎｇ Ｋ Ｙ， Ｓｏｎｇ Ｙ， Ｗｕ Ｙ Ｃ， Ｚｈａｏ Ｊ， Ｒａｚａ Ｗ， Ｈｕａｎｇ Ｑ Ｗ， Ｓｈｅｎ Ｑ Ｒ． Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ

ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓ ｍｏｎｏ⁃ｃｒｏｐｐｉｎｇ ｓｏｉｌ ｂｙ ｌｏｎｇ⁃ｔｅｒｍ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｎｏｖｅｌ ｂｉｏｏｒｇａｎｉｃ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ． Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２０１４， １６９（７ ／ ８）： ５７０⁃５７８．
［２３］ 　 Ａｉｒａ Ｍ， Ｂｙｂｅｅ Ｓ， Ｄｏｍíｎｇｕｅｚ Ｊ． Ｃａｒｎｉｖｏｒｙ ｄｏｅｓ ｎｏｔ ｃｈａｎｇｅ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｐｌａｎｔ Ｄｒｏｓｅｒａ ｉｎｔｅｒｍｅｄｉａ． Ａｐｐｌｉｅｄ Ｓｏｉｌ

Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１５， ９２： １４⁃１７．
［２４］ 　 Ｃｕｉ Ｈ Ｙ， Ｙａｎｇ Ｘ Ｙ， Ｌｕ Ｄ Ｘ， Ｊｉｎ Ｈ， Ｙａｎ Ｚ Ｑ， Ｃｈｅｎ Ｊ Ｘ， Ｌｉ Ｘ Ｚ， Ｑｉｎ Ｂ． Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ

ｓｏｉｌ ｏｆ Ｓｔｅｌｌｅｒａ ｃｈａｍａｅｊａｓｍｅ Ｌ． Ｃａｎａｄｉａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１５， ６１（３）： １７１⁃１８１．
［２５］ 　 Ｙａｎｇ Ｊ， Ｍａ Ｌ Ａ， Ｊｉａｎｇ Ｈ Ｃ， Ｗｕ Ｇ， Ｄｏｎｇ Ｈ Ｌ． Ｓａｌｉｎｉｔｙ ｓｈａｐｅｓ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｓｕｒｆａｃｅ ｓｅｄｉｍｅｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｑｉｎｇｈａｉ⁃

Ｔｉｂｅｔａｎ Ｌａｋｅｓ． Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓ， ２０１６， ６： ２５０７８．
［２６］ 　 Ｖｅｇａ⁃Ａｖｉｌａ Ａ Ｄ， Ｇｕｍｉｅｒｅ Ｔ， Ａｎｄｒａｄｅ Ｐ Ａ Ｍ， Ｌｉｍａ⁃Ｐｅｒｉｍ Ｊ Ｅ， Ｄｕｒｒｅｒ Ａ， Ｂａｉｇｏｒｉ Ｍ， Ｖａｚｑｕｅｚ Ｆ， Ａｎｄｒｅｏｔｅ Ｆ Ｄ． Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ

ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌ． ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｕｎｄｅｒ ｄｉｓｔｉｎｃｔ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ｐｒａｃｔｉｃｅｓ ｉｎ Ａｒｇｅｎｔｉｎａ． Ａｎｔｏｎｉｅ ｖａｎ Ｌｅｅｕｗｅｎｈｏｅｋ， ２０１５， １０７（２）： ５７５⁃５８８．
［２７］ 　 Ｓｕｙａｌ Ｄ Ｃ， Ｙａｄａｖ Ａ， Ｓｈｏｕｃｈｅ Ｙ， Ｇｏｅｌ Ｒ． Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ｗｅｓｔｅｒｎ Ｉｎｄｉａｎ Ｈｉｍａｌａｙａｎ ｒｅｄ ｋｉｄｎｅｙ ｂｅａｎ （Ｐｈａｓｅｏｌｕｓ

ｖｕｌｇａｒｉｓ） ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｂｙ １６Ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ． Ｂｉｏｌｏｇｉａ， ２０１５， ７０（３）： ３０５⁃３１３．
［２８］ 　 Ｊｉｎ Ｈ， Ｙａｎｇ Ｘ Ｙ， Ｙａｎ Ｚ Ｑ， Ｌｉｕ Ｑ， Ｌｉ Ｘ Ｚ， Ｃｈｅｎ Ｊ Ｘ， Ｃｈｅｎ Ｊ Ｘ， Ｚｈａｎｇ Ｄ Ｈ， Ｚｅｎｇ Ｌ Ｍ， Ｑｉｎ Ｂ． Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ

ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｆｒｏｍ ｌｅａｖｅｓ， ｓｔｅｍｓ ａｎｄ ｒｏｏｔｓ ｏｆ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ Ｓｔｅｌｌｅｒａ ｃｈａｍａｅｊａｓｍｅ Ｌ． Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ａｎｄ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１４， ３７（ ５）：
３７６⁃３８５．

［２９］ 　 Ｏｒｄｏñｅｚ Ｏ Ｆ， Ｌａｎｚａｒｏｔｔｉ Ｅ， Ｋｕｒｔｈ Ｄ， Ｇｏｒｒｉｔｉ Ｍ Ｆ， Ｒｅｖａｌｅ Ｓ， Ｃｏｒｔｅｚ Ｎ， Ｖａｚｑｕｅｚ Ｍ Ｐ， Ｆａｒíａｓ Ｍ Ｅ， Ｔｕｒｊａｎｓｋｉ Ａ Ｇ． Ｄｒａｆｔ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ
ｐｏｌｙｅｘｔｒｅｍｏｐｈｉｌｉｃ Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｓｐ． Ｓｔｒａｉｎ Ｓ１７， ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｈｙｐｅｒａｒｓｅｎｉｃ ｌａｋｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ａｒｇｅｎｔｉｎｉａｎ Ｐｕｎａ． Ｇｅｎｏｍｅ Ａｎｎｏｕｎｃｅｍｅｎｔ， ２０１３， １（４）：
ｅ００４８０⁃１３．

［３０］ 　 Ｖｒｅｅｌａｎｄ Ｒ Ｈ， Ｌｉｔｃｈｆｉｅｌｄ Ｃ Ｄ， Ｍａｒｔｉｎ Ｅ Ｌ， Ｅｌｌｉｏｔ Ｅ． Ｈａｌｏｍｏｎａｓ ｅｌｏｎｇａｔａ， ａ ｎｅｗ ｇｅｎｕｓ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓａｌｔ⁃ｔｏｌｅｒａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ Ｂａｃｔｅｒｉｏｌｏｇｙ， １９８０， ３０（２）： ４８５⁃４９５．

［３１］ 　 Ｃｈｅｎ Ｙ Ｇ， Ｃｕｉ Ｘ Ｌ， Ｚｈａｎｇ Ｙ Ｑ， Ｌｉ Ｗ Ｊ， Ｗａｎｇ Ｙ Ｘ， Ｋｉｍ Ｃ Ｊ， Ｌｉｍ Ｊ Ｍ， Ｘｕ Ｌ Ｈ， Ｊｉａｎｇ Ｃ Ｌ． Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ ｔｅｒｒａｅ ｓｐ． ｎｏｖ．， ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ
ｓａｌｉｎｅ ｓｏｉｌ， ａｎｄ ｅｍｅｎｄｅｄ ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ． Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２００８， ５８
（１１）： ２５０１⁃２５０４．

［３２］ 　 Ｉｎｆａｎｔｅ⁃Ｄｏｍｉｎｇｕｅｚ Ｃ， Ｌａｗｓｏｎ Ｐ Ａ， Ｊｏｈｎｓｏｎ Ｃ Ｎ， Ｓáｎｃｈｅｚ⁃Ｐｏｒｒｏ Ｃ， Ｖｅｎｔｏｓａ Ａ． Ｆｏｄｉｎｉｃｕｒｖａｔａ ｈａｌｏｐｈｉｌａ ｓｐ． ｎｏｖ．， ａ ｍｏｄｅｒａｔｅｌｙ ｈａｌｏｐｈｉｌｉｃ
ｂａｃｔｅｒｉｕｍ ｆｒｏｍ ａ ｍａｒｉｎｅ ｓａｌｔｅｒｎ． Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ， ２０１５， ６５： ７６６⁃７７１．

［３３］ 　 李新， 焦燕， 代钢， 杨铭德， 温慧洋． 内蒙古河套灌区不同盐碱程度的土壤细菌群落多样性． 中国环境科学， ２０１６， ３６（１）： ２４９⁃２６０．
［３４］ 　 Ｉｂｅｋｗｅ Ａ Ｍ， Ｐｏｓｓ Ｊ Ａ， Ｇｒａｔｔａｎ Ｓ Ｒ， Ｇｒｉｅｖｅ Ｃ Ｍ， Ｓｕａｒｅｚ Ｄ． Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｃｕｃｕｍｂｅｒ （Ｃｕｃｕｍｉｓ ｓａｔｉｖｕｓ） ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓａｌｉｎｉｔｙ，

ｓｏｉｌ ｐＨ， ａｎｄ ｂｏｒｏｎ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２０１０， ４２（４）： ５６７⁃５７５．
［３５］ 　 Ｂｅｎｃｈｅｒｉｆ Ｋ， Ｂｏｕｔｅｋｒａｂｔ Ａ， Ｆｏｎｔａｉｎｅ Ｊ， Ｌａｒｕｅｌｌｅ Ｆ， Ｄａｌｐè Ｙ， Ｓａｈｒａｏｕｉ Ａ Ｌ Ｈ． Ｉｍｐａｃｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｌｉｎｉｔｙ ｏｎ ａｒｂｕｓｃｕｌａｒ ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌ ｆｕｎｇｉ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ａｎｄ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ ｂｉｏｍａｓｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ Ｔａｍａｒｉｘ ａｒｔｉｃｕｌａｔａ Ｖａｈｌｌ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｉｎ ａｒｉｄ ａｎｄ ｓｅｍｉ⁃ａｒｉｄ Ａｌｇｅｒｉａｎ ａｒｅａｓ． Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ，
２０１５， ５３３： ４８８⁃４９４．

［３６］ 　 Ｎｉｅ Ｍ， Ｚｈａｎｇ Ｘ Ｄ， Ｗａｎｇ Ｊ Ｑ， Ｊｉａｎｇ Ｌ Ｆ， Ｙａｎｇ Ｊ， Ｑｕａｎ Ｚ Ｘ， Ｃｕｉ Ｘ Ｈ， Ｆａｎｇ Ｃ Ｍ， Ｌｉ Ｂ． Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ Ｙｅｌｌｏｗ Ｒｉｖｅｒ Ｄｅｌｔａｉｃ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ａｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｄ ｂｙ ｐｅｔｒｏｌｅｕｍ ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｓａｌｉｎｉｚａｔｉｏｎ． Ｓｏｉｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， ２００９，
４１（１２）： ２５３５⁃２５４２．

［３７］ 　 Ｐａｖｌｏｕｄｉ Ｃ， Ｏｕｌａｓ Ａ， Ｖａｓｉｌｅｉａｄｏｕ Ｋ， Ｓａｒｒｏｐｏｕｌｏｕ Ｅ， Ｋｏｔｏｕｌａｓ Ｇ， Ａｒｖａｎｉｔｉｄｉｓ Ｃ． Ｓａｌｉｎｉｔｙ ｉｓ ｔｈｅ ｍａｊｏｒ ｆａｃｔｏｒ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｔｈｅ ｓｅｄｉｍｅｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ａ Ｍｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａｎ ｌａｇｏｏｎａｌ ｃｏｍｐｌｅｘ （Ａｍｖｒａｋｉｋｏｓ Ｇｕｌｆ， Ｉｏｎｉａｎ Ｓｅａ） ． Ｍａｒｉｎｅ Ｇｅｎｏｍｉｃｓ， ２０１６， ２８： ７１⁃８１．

［３８］ 　 Ｂｏｒｒｕｓｏ Ｌ， Ｂａｃｃｉ Ｇ， Ｍｅｎｇｏｎｉ Ａ， Ｄｅ Ｐｈｉｌｉｐｐｉｓ Ｒ， Ｂｒｕｓｅｔｔｉ Ｌ． Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｅｆｆｅｃｔ ａｎｄ ｓａｌｉｎｉｔｙ ｃｏｍｐｅｔｉｎｇ ｔｏ ｓｈａｐｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ
Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ （Ｃａｖ．） Ｔｒｉｎ． ｅｘ⁃Ｓｔｅｕｄ． ＦＥＭＳ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙ Ｌｅｔｔｅｒｓ， ２０１４， ３５９（２）： １９３⁃２００．

０１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

１１　 ９ 期 　 　 　 李岩　 等：两种盐生植物根际土壤细菌的多样性和群落结构 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

附图 １　 黑果枸杞和里海盐爪爪根际和非根际土壤中细菌群落组成在门水平的差异分析

Ｆｉｇ．Ｓ１　 Ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｌ． ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ ａｎｄ Ｋ． ｃａｓｐｉｃｕｍ ａｔ

ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｐｈｙｌｕｍ

Ａ：黑果枸杞根际 ｖｓ 非根际菌群；Ｂ：里海盐爪爪根际 ｖｓ 非根际菌群；Ｃ：黑果枸杞根际菌群 ｖｓ 里海盐爪爪根际菌群；

Ｌ．ｒ＿Ｒ：黑果枸杞根际土壤细菌，ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｌ． ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ； Ｌ．ｒ＿Ｂ： 黑果枸杞非根际土壤细菌，ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｉｎ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｌ． ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ；Ｋ．ｃ＿Ｒ：里海盐爪爪根际土壤细菌，ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｋ． ｃａｓｐｉｃｕｍ；Ｋ．ｃ＿Ｂ：里海盐爪爪非根际

土壤细菌，ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｋ． ｃａｓｐｉｃｕｍ

２１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

３１　 ９ 期 　 　 　 李岩　 等：两种盐生植物根际土壤细菌的多样性和群落结构 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

附图 ２　 黑果枸杞和里海盐爪爪根际和非根际土壤细菌群落组成在属水平的差异分析

Ｆｉｇ．Ｓ２　 Ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｌ． ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ ａｎｄ Ｋ． ｃａｓｐｉｃｕｍ ａｔ

ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｅｎｕｓ

Ｌ．ｒ＿Ｒ：黑果枸杞根际土壤细菌，ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｌ． ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ； Ｌ．ｒ＿Ｂ： 黑果枸杞非根际土壤细菌，ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ

ｉｎ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｌ． ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ；Ｋ．ｃ＿Ｒ：里海盐爪爪根际土壤细菌，ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｋ． ｃａｓｐｉｃｕｍ；Ｋ．ｃ＿Ｂ：里海盐爪爪非根际

土壤细菌，ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｋ． ｃａｓｐｉｃｕｍ

４１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　


