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不同生境黑果枸杞根际与非根际土壤微生物群落多
样性

李　 岩１， ２，何学敏１， ２， 杨晓东２，３，张雪妮１， ２，吕光辉１， ２， ∗

１ 新疆大学干旱生态环境研究所，乌鲁木齐　 ８３００４６

２ 新疆大学绿洲生态教育部重点实验室，乌鲁木齐　 ８３００４６

３ 新疆大学资源与环境科学学院，乌鲁木齐　 ８３００４６

摘要：研究典型生境黑果枸杞根际与非根际土壤微生物群落多样性及其与土壤理化性质间的关系，为进一步研究黑果枸杞抗逆

性提供理论数据。 采集新疆精河县艾比湖地区（ＥＢ）盐碱地、乌苏市（ＷＳ）路旁荒地、五家渠市（ＷＱ）人工林带的黑果枸杞根际

与非根际土壤，利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ－ＭｉＳｅｑ 高通量测序技术分析细菌和真菌群落组成和多样性。 结果表明，根际土壤细菌多样性高于

非根际土壤（ＷＱ 除外），而根际真菌多样性低于非根际土壤。 ＷＱ 非根际土壤细菌和真菌多样性均高于 ＥＢ 和 ＷＳ；根际细菌多

样性排序为 ＥＢ＞ＷＳ＞ＷＱ，根际真菌多样性排序为 ＷＳ＞ＥＢ＞ＷＱ。 根际土壤优势细菌门依次是变形菌门、拟杆菌门、放线菌门、酸
杆菌门，真菌优势门为子囊菌门、担子菌门。 根际土壤细菌变形菌门、拟杆菌门、酸杆菌门的相对丰度高于非根际土壤，而厚壁

菌在根际土壤中的丰度显著降低，真菌优势门丰度在根际土和非根际土中的变化趋势因地区而异；Ｈａｌｉｅａ、Ｇｐ１０、Ｐｅｌａｇｉｂｉｕｓ、
Ｍｉｃｒｏｂｕｌｂｉｆｅｒ、假单胞菌属、Ｔｈｉｏｐｒｏｆｕｎｄｕｍ、Ｄｅｆｅｒｒｉｓｏｍａ 是根际土壤细菌优势属；多孢子菌属、支顶孢属、Ｃｏｒｏｌｌｏｓｐｏｒａ、Ｃｏｃｈｌｏｎｅｍａ 是

根际真菌优势属。 细菌、真菌优势类群（门、属）的组成以及丰富度存在地区间差异，厚壁菌门在 ＥＢ 地区的丰富度显著高于含

盐量较低的 ＷＳ、ＷＱ；盐碱生境 ＥＢ 中根际土壤嗜盐细菌的丰度高于非盐碱生境（ＷＱ、ＷＳ），如盐单胞菌属、动性球菌属、
Ｇｅｍｉｎｉｃｏｃｃｕ、Ｐｅｌａｇｉｂｉｕｓ、Ｇｒａｃｉｌｉｍｏｎａｓ、Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ 等。 小囊菌属是 ＥＢ 根际真菌的最优势属，Ｍｅｌａｎｏｌｅｕｃａ 是 ＷＱ 和 ＷＳ 的最优

势属，地孔菌属、Ｘｅｎｏｂｏｔｒｙｔｉｓ、Ｂｒａｃｈｙｃｏｎｉｄｉｅｌｌｏｐｓｉｓ、多孢子菌属等在 ＥＢ 根际土壤中的丰度显著高于 ＷＱ 和 ＷＳ。 非盐碱生境（ＷＳ
和 ＷＱ）的微生物群落之间的相似性较高，并且高于与盐碱环境（ＥＢ）之间的相似性，表明土壤含盐量对微生物群落组成丰度具

有重要的影响。
关键词：黑果枸杞；高通量测序；根际微生物；多样性；群落结构
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ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ＷＱ ａｎｄ ＷＳ． Ａｄｄｉｔｉｏｎａｌｌｙ， ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ Ｇｅｏｐｏｒａ， Ｘｅｎｏｂｏｔｒｙｔｉｓ， Ｂｒａｃｈｙｃｏｎｉｄｉｅｌｌｏｐｓｉｓ， ａｎｄ Ｐｌｅｏｓｐｏｒａ ｉｎ
ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ＥＢ ｗｅｒｅ ｍｕｃｈ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｏｆ ＷＱ ａｎｄ ＷＳ． Ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｗｅｒｅ
ｄｉｓｔｉｎｃｔｌｙ ｓｅｐａｒａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． Ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ａｌｌ ｔｈｒｅｅ ｒｅｇｉｏｎｓ
ｈａｄ ｈｉｇｈ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｔｏ ｏｎｅ ａｎｏｔｈｅｒ， ａｎｄ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｗａｓ ｔｒｕｅ ｆｏｒ ｎｏｎ⁃ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ． Ｔｈｅ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｎｏｎ⁃ｓａｌｉｎｅ⁃ａｌｋａｌｉ ｈａｂｉｔａｔｓ （ＷＳ ａｎｄ ＷＱ） ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ ｎｏｎ⁃ｓａｌｉｎｅ⁃ａｌｋａｌｉ ａｎｄ ｓａｌｉｎｅ⁃ａｌｋａｌｉ ｈａｂｉｔａｔｓ
（ＥＢ）， ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｓｏｉｌ ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ ｈａｄ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ
ａｂｕｎｄａｎｃｅ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ； ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ； ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅ； ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

根际土壤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

土壤微生物与根系之间存在适应性协同进化关系［１］，并形成植物－微生物之间的互惠关系［２］。 植物通过根系

活动改变根际土壤的养分含量及其他土壤理化性质，改变根际微生物群落的组成，使得根际与非根际土微生

物群落组成和多样性上具有明显的差异［３］。 根际微生物对植物生长具有重要的作用，促植物生长细菌

（ＰＧＰＲ）通过自身代谢活动将土壤营养物质分解、转化为植物可吸收利用的形态，促进植物生长，部分细菌分

泌的激素等物质可提高植物的适应性，如干旱、盐碱等胁迫条件［４⁃５］。
根际土壤微生物的群落结构受植物影响，如植物种类［６］、生长阶段［７］、健康状况［８］，另外，土壤理化性质

对微生物群落也具有重要的影响，如土壤营养状况［９］、水分和 ｐＨ［１０⁃１１］、温度［１２］。 土壤盐渍化作为一种重要的

环境胁迫因子，不仅影响植物的生长、植被群落结构，而且对土壤微生物群落多样性和组成具有重要的影

响［１３⁃１４］。 我国西北干旱区，特别是新疆地区，拥有大面积的盐渍化土壤，含盐量高，不利于作物耕种，却孕育

了许多盐生植物，如盐角草 （ Ｓａｌｉｃｏｒｎｉａ ｅｕｒｏｐａｅａ）、 盐穗木 （ Ｈａｌｏｓｔａｃｈｙｓ ｃａｓｐｉｃａ）、 盐节木 （ Ｈａｌｏｃｎｅｍｕｍ
ｓｔｒｏｂｉｌａｃｅｕｍ）、碱蓬 （Ｓｕａｅｄａ ｇｌａｕｃａ）、盐爪爪 （Ｋａｌｉｄｉｕｍ ｆｏｌｉａｔｕｍ）等。 深入开展盐生植物根际土壤微生物群落

结构对于揭示植物对盐碱环境的适应机理具有重要意义［１５］。 然而，目前对盐生植物根际土壤微生物的群落

结构的了解还比较少［１６］。
黑果枸杞（Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ）是一种分布于我国西北干旱区的耐盐植物。 国内学者主要从生理生态方

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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面对它们的耐盐碱机理开展过研究［１７⁃１８］，但是根际土壤微生物对黑果枸杞耐盐碱性的作用尚未揭示。 研究

表明，植物根际微生物群落的组成和丰富度在不同生境间具有差异［１９⁃２０］，黑果枸杞作为一种耐盐植物，可生

长于多种生境中，如盐化沙地、干河床、荒漠河岸林中、河湖沿岸，然而，黑果枸杞根际微生物群落多样性和组

成在盐碱化生境与非盐碱化生境之间的差异性还不清楚。 本研究在前期对艾比湖地区黑果枸杞根际土壤细

菌群落结构分析的基础上，进一步分析不同地区（盐化与非盐化生境）中黑果枸杞根际土壤细菌和真菌的群

落组成，揭示根际微生物群落与非根际微生物群落组成之间，以及不同生境间微生物群落结构的差异，为研究

根际土壤微生物与黑果枸杞耐盐性之间的关系提供基础。

１　 材料与方法

１．１　 材料

土壤样品于 ２０１６ 年 ５ 月 １１—１３ 日取自精河县艾比湖湿地国家级自然保护区、乌苏市、五家渠市，生境分

别为盐碱地、路旁荒地、人工林带旁。 分别在每个黑果枸杞居群中选择生长状况相近的健康个体，每个地点采

集 ３—４ 个重复，每个重复之间距离大约 ２０—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。 采集距离根系 ３０—４０、０—３０ ｃｍ 深度

土层的土壤，装于无菌袋中，作为非根际土壤。 土壤采集完后立即在冷藏条件下（冰上）带回实验室。 向盛有

根系的离心管中加入适量（３０ ｍＬ 左右）无菌 ＰＢＳ 溶液（１３７ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ＮａＣｌ， ２．７ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ＫＣｌ， ８．５ ｍｍｏｌ ／ ＬＮａ２

ＨＰＯ４， １．５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ＫＨ２ＰＯ４， ｐＨ ７．３）， 漩涡震荡 １０ ｍｉｎ，弃去根系，土壤溶液即为根际土壤溶液，暂存于 ４℃，
备土壤微生物基因组 ＤＮＡ 提取。
１．２　 方法

１．２．１　 土壤理化性质分析

土壤 ｐＨ 值采用 ｐＨ 计测定； 土壤有机碳（ＴＯＣ）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；电导率（ＥＣ）采用电导率仪测定， 由于 ＥＣ 与土壤含盐量具有正相关关系，因此以

ＥＣ 近似表示含盐量。
１．２．２　 土壤微生物基因组 ＤＮＡ 的提取

基因组 ＤＮＡ 提取方法参考 Ｅｄｗａｒｄｓ ［２］。 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（湿重），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 １％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；真菌 １８Ｓ ｒＤＮＡ 扩增，第一轮扩增利用融合了 ｂａｒｃｏｄｅ 序列

的通 用 引 物 进 行， 上 下 游 引 物 序 列： ＮＳ１： ｃｃｔａｃａｃｇａｃｇｃｔｃｔｔｃｃｇａｔｃｔｎ （ ｂａｒｃｏｄｅ ） ｇｔａｇｔｃａｔａｔｇｃｔｔｇｔｃｔｃ， Ｆｕｎｇ：
ｇａｃｔｇｇａｇｔｔｃｃｔｔｇｇｃａｃｃｃｇａｇａａｔｔｃｃａａｔｔｃｃｃｃｇｔｔａｃｃｃｇｔｔ ｇ。 反应体系 ３０ μＬ，包含 １５ μＬ ２×Ｔａｑ ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ（Ｔｈｅｒｍｏ），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，
以第一轮的 ＰＣＲ 产物为模板。 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 产物经磁珠法回收并定量。 将每个重复个体的 ＰＣＲ 产物等量混合，每份混合样

品包含相应的全部重复个体，将 ６ 份混合样品送至生工（上海）生物工程有限公司，利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ⁃ＭｉＳｅｑ 平台

进行高通量测序。

３　 ２１ 期 　 　 　 李岩　 等：不同生境黑果枸杞根际与非根际土壤微生物群落多样性 　
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１．２．４　 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。 以 ９７％为划定阈值，
对 １６Ｓ 和 １８Ｓ 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、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。 １６Ｓ 和 １８Ｓ 序

列经重取样（ｒｅｓａｍｐｌｉｎｇ）统一测序深度（１６Ｓ 为 ６００００ 条，１８Ｓ 为 ２７０００ 条）后，计算 ａｌｐｈａ 多样性指数（Ｃｈａｏ１、
Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数以及覆盖度）。 以 ＯＴＵｓ 丰富度对序列数作图，进行稀释分析并制作稀释曲线图

（Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ）。 根据样本 ＯＴＵｓ 组成之间的 ｗｅｉｇｈｔｅｄ ｕｎｉｆｒａｃ 距离矩阵进行主坐标分析（ＰＣｏＡ）分析微生

物群落之间的相似性；用配对 ｔ 检验比较根际和非根际、细菌和真菌群落多样性的差异性；利用 ＣＣＡ 分析检

测细菌、真菌群落组成与土壤理化因子的关系。 ＯＴＵ 划分、ａｌｐｈａ 多样性指数计算以及稀释分析用 Ｍｏｔｈｕｒ 软
件完成；配对 ｔ 检验及作图用 Ｇｒａｐｈｐａｄ ６ 完成；ＰＣｏＡ 和 ＣＣＡ 分析采用 Ｒ 的 ｖｅｇａｎ 软件包进行。

２　 结果与分析

２．１　 土壤理化性质

根际土壤有机碳（ＴＯＣ）、总氮（ＴＯＮ）含量高于非根际土，电导率（ＥＣ）和 ｐＨ 低于非根际土；非根际土壤

的 ＴＯＣ、ＴＯＮ 含量和 ｐＨ 在 ３ 个地区间无显著差异（Ｐ＞０．０５）， ＥＣ 显著高于乌苏地区（ＷＳ）和五家渠地区

（ＷＱ）（Ｐ＜０．０１）（表 １）， 表明艾比湖地区（ＥＢ）土壤为盐渍化土壤，其含盐量显著高于非盐渍化的 ＷＱ 和 ＷＳ
地区。

表 １　 根际土壤与非根际土壤的理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌｓ

编号 Ｓａｍｐｌｅ
ＩＤ

地点（缩写）
Ｒｅｇｉｏｎ （ａｂｂｒｅｖ．）

土壤类型
Ｓｏｉｌ ｔｙｐｅ

有机碳 ＴＯＣ
Ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ

ｃａｒｂｏｎ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

总氮 ＴＯＮ
Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

ｐＨ

电导率 ＥＣ
Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ

ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ
／ （ｍＳ ／ ｃｍ）

取样数 ｎ
Ｓａｍｐｌｅ
ｎｕｍｂｅｒ

ＥＢ＿Ｒ∗ 艾比湖湿地（ＥＢ） 根际 １２．７１ ０．８４９ ８．２３ ５．６６ ４

ＷＳ＿Ｒ∗ 乌苏（ＷＳ） 根际 １０．１７ ０．６２８ ８．１ １．３３ ３

ＷＱ＿Ｒ∗ 五家渠（ＷＱ） 根际 １４．１２ １．４９１ ８．４２ ０．５４ ４

ＥＢ＿Ｂ 艾比湖湿地（ＥＢ） 非根际 ６．４６±１．０５ａ ０．２１６±０．１６ａ ８．７８±０．２６ａ ７．１３±１．０６ａ ４

ＷＳ＿Ｂ 乌苏（ＷＳ） 非根际 ５．７２±０．８３ａ ０．１７２±０．０４ａ ８．５７±０．１５ａ ２．２１±０．０９ｂ ３

ＷＱ＿Ｂ 五家渠（ＷＱ） 非根际 ７．６６±１．２３ａ ０．１４６±０．０４ａ ８．７３±０．２６ａ １．０３±０．１８ｃ ４

　 　 不同小写字母表示不同地区间差异显著性（Ｐ＜０．０１）；∗：每个重复个体的根际土样质量很低，无法满足测试需求，因此我们将每个地区的所

有重复个体的根际土混合后测定，故每个参数只有 １ 个数值，没有误差，也无法检验根际土壤之间理化性质的差异显著性

２．２　 微生物多样性及群落结构

２．２．１　 测序数据预处理结果

土壤样品序列的稀释曲线逐渐趋于平缓（图 １），同时测序覆盖度 ０．９１—０．９９ 之间（表 ２），说明测序数据

量合理，基本能真实反应土壤微生物的群落组成。
２．２．２　 微生物群落多样性

配对 ｔ 检验表明，根际土壤细菌群落的多样性和丰富度高于非根际土壤（Ｐ＞０．０５）， 然而 ＷＱ 非根际细菌

的多样性和丰富度高于根际土（表 ２）；根际真菌多样性低于非根际土壤（Ｐ＜０．０５）（图 ２），而丰富度无显著差

异（图 ２）。 细菌群落的丰富度和多样性指数显著高于真菌（Ｐ＜０．０５， 图 ２）。 不同地区间，细菌和真菌群落的

多样性和丰富度具有差异，ＷＱ 非根际土壤细菌和真菌多样性均高于 ＥＢ 和 ＷＳ；根际细菌多样性排序为 ＥＢ＞
ＷＳ＞ＷＱ，根际真菌多样性排序为 ＷＳ＞ＥＢ＞ＷＱ（表 ２）。
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图 １　 基于 ＯＴＵ 丰度的土壤样品微生物群落的稀释曲线

Ｆｉｇ．１　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＯＴＵ ｒｉｃｈｎｅｓｓ

ＥＢ＿Ｒ：艾比湖地区黑果枸杞根际土壤，Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ ｉｎ Ｅｂｉｎｕｒ Ｌａｋｅ ｗｅｔｌａｎｄ；ＥＢ＿Ｂ：艾比湖地区非根际土壤，Ｂｕｌｋ ｓｏｉｌｓ

ｉｎ Ｅｂｉｎｕｒ Ｌａｋｅ ｗｅｔｌａｎｄ；ＷＳ＿Ｒ：乌苏地区黑果枸杞根际土壤，Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ ｉｎ Ｗｕｓｕ；ＷＳ＿Ｂ：艾比湖地区非根际土壤，

Ｂｕｌｋ ｓｏｉｌｓ ｉｎ Ｗｕｓｕ；ＷＱ＿Ｒ：五家渠地区黑果枸杞根际土壤，Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ ｏｆ Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ ｉｎ Ｗｕｊｉａｑｕ；ＷＱ＿Ｂ：五家渠地区非根际土壤，

Ｂｕｌｋ ｓｏｉｌｓ ｉｎ Ｗｕｊｉａｑｕ

表 ２　 土壤样品测序数据统计及 ａｌｐｈａ 多样性

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

微生物类群
Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅ ＩＤ

ＯＴＵ 数目
ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒ

Ｃｈａｏ １ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ ＥＢ＿Ｂ ４６３３ １３９２３ ５．２３ ０．９５

ＷＳ＿Ｂ ４３９０ １３１０４ ５．１９ ０．９５

ＷＱ＿Ｂ ６５１８ ２３８４７ ６．１７ ０．９１

ＥＢ＿Ｒ ５４６２ ２０７５２ ６．２５ ０．９４

ＷＳ＿Ｒ ４５８０ １９６１９ ５．８０ ０．９６

ＷＱ＿Ｒ ４３５１ １８２９７ ５．３８ ０．９５

真菌 Ｆｕｎｇｉ ＥＢ＿Ｂ ３０９ １５３１ ３．７１ ０．９９

ＷＳ＿Ｂ ３１９ １９５９ ３．９８ ０．９９

ＷＱ＿Ｂ ４７８ １４４１ ４．４１ ０．９９

ＥＢ＿Ｒ ３９０ １４５２ ２．８５ ０．９９

ＷＳ＿Ｒ ４３３ １５８１ ３．４８ ０．９９

ＷＱ＿Ｒ ３８０ １８１４ ２．４５ ０．９９

２．２．３　 土壤微生物群落组成

非根际细菌群落中， 优势类群依次是变形菌门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ） （ ４２． ３４％—４５． ５８％）、 厚壁菌门

（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）（２３．１２％—３３．０６％）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ） （９．６７％—１７．１５％）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ） （２．
４１％—５．９５％）；根际土壤细菌群落中，优势类群依次是变形菌门（５５．９％—６５．１３％）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）
（１２．０４％—１５．３７％）、放线菌门（６．３８％—８．６４％）、酸杆菌门（６．２２％—７．８９％）（图 ３）。 真菌群落中，子囊菌门

（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）、担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）丰度最高，其中子囊菌门在非根际土中的丰度为 ５０．８６％—６７．３７％，
根际土中的丰度为 １７．９２％—７５．１２％；担子菌门在非根际土中的丰度为 ２１．２７％—２４．９８％， 根际土中的丰度为

３．８９％—６０．４８％（图 ３）。
属水平上，微小杆菌属（Ｅｘｉｇｕｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ）、柠檬酸杆菌属（Ｃｉｔｒｏｂａｃｔｅｒ）、不动杆菌属（Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ）、假单胞

菌属（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、芽孢杆菌属（Ｂａｃｉｌｌｕｓ）是非根际细菌群落的优势属（丰度＞１％） （图 ４），微小杆菌属丰度

５　 ２１ 期 　 　 　 李岩　 等：不同生境黑果枸杞根际与非根际土壤微生物群落多样性 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ２　 根际和非根际土壤细菌和真菌群落的多样性和丰富度比较

Ｆｉｇ．２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌｓ

差异显著性：ｎｓ：Ｐ＞０．０５；∗：Ｐ＜０．０５；∗∗∗：Ｐ＜０．０１；∗∗∗∗：Ｐ＜０．００１

最高（１９． ８％—２８． ８６％）。 曲霉属 （ Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ）、Ｐｅｎｉｄｉｅｌｌａ、Ｃｒａｔｅｒｏｃｏｌｌａ、Ｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ、青霉属 （Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ）、
Ｍｅｙｅｒｏｚｙｍａ、裂殖酵母属（Ｓｃｈｉｚｏｓａｃｃｈａｒｏｍｙｃｅｓ）、犁头霉属（Ａｂｓｉｄｉａ）、Ｈｙｇｒｏｃｙｂｅ、毛壳菌属（Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ）是非根

际真菌群落的优势属（丰度＞１％）（图 ４）。 Ｈａｌｉｅａ、Ｇｐ１０、Ｐｅｌａｇｉｂｉｕｓ、Ｍｉｃｒｏｂｕｌｂｉｆｅｒ、假单胞菌属、Ｔｈｉｏｐｒｏｆｕｎｄｕｍ、
Ｄｅｆｅｒｒｉｓｏｍａ 是 ３ 个地区黑果枸杞根际土壤细菌群落的优势属 （图 ４），其中 Ｈａｌｉｅａ 的丰度最高（３．８６％—１１．
９３％）。 多孢子菌属（Ｐｌｅｏｓｐｏｒａ）、支顶孢属（Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ）、Ｃｏｒｏｌｌｏｓｐｏｒａ、Ｃｏｃｈｌｏｎｅｍａ 是 ３ 个地区根际土壤的真菌

优势属 （图 ４）。
２．３　 土壤微生物群落差异性分析

２．３．１　 根际与非根际土壤微生物群落的差异性

相似性分析（ＡＮＯＳＩＭ）表明根际土壤与非根际土壤微生物群落之间具有很大的差异（细菌 Ｒ＝ １，Ｐ ＝ ０．１；
真菌 Ｒ＝ ０．６６７，Ｐ＝ ０．１）。 基于 ＯＴＵ 的微生物群落主坐标分析（ＰＣｏＡ）表明，非根际群落之间具有较高的相似

性，根际群落之间具有较高的相似性，非根际样本与根际样本在第一轴上能明显的区分开（图 ５）。
根际细菌的变形菌门、拟杆菌门、酸杆菌门的相对丰度高于非根际土壤，而厚壁菌门、放线菌门的相对丰

度则降低，尤其是厚壁菌门的丰度显著降低（Ｐ＜０．０５）（图 ３）。 Ｇａｍｍａ 变形菌的丰度在根际土和非根际土中

无显著差异，而 ａｌｐｈａ 变形菌在根际土中的丰度显著高于非根际土（Ｐ＜０．０５）（表 ３）。 真菌优势门丰度在根际

土和非根际土中的差异因地区而异；子囊菌门在 ＷＱ 和 ＷＳ 根际土中的丰富度低于非根际土，担子菌门在

ＷＱ 和 ＷＳ 根际土中的丰度升高，然而在 ＥＢ 则相反。 属水平上，根际细菌的优势属数量多于非根际土壤，非
根际群落优势属，如微小杆菌属、柠檬酸杆菌属、不动杆菌属在根际土壤中的丰度显著降低，而低丰度的属，如
Ｈａｌｉｅａ、Ｐｅｌａｇｉｂｉｕｓ、Ｍｉｃｒｏｂｕｌｂｉｆｅｒ、Ｔｈｉｏｐｒｏｆｕｎｄｕｍ、Ｄｅｆｅｒｒｉｓｏｍａ 在根际土壤中富集成为优势属，此外，Ｇｐ１０、盐单胞

菌属（Ｈａｌｏｍｏｎａｓ）等属在根际土壤的丰度也显著升高（图 ６）。 真菌根际真菌群落的优势属数量低于非根际

土，非根际土壤的优势属，如曲霉属、犁头霉属、被孢霉属、青霉属、丝膜菌属、Ｐｅｎｉｄｉｅｌｌａ、Ｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ 等在根

际土壤中的丰度显著降低甚至消失，而一些丰度较低的属，如被孢霉属、多孢子菌属、Ｃｏｃｈｌｏｎｅｍａ、Ｃｏｒｏｌｌｏｓｐｏｒａ
在根际土壤中富集成为优势属（图 ６）。
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图 ３　 黑果枸杞根际和非根际土壤微生物门水平群落组成

Ｆｉｇ．３　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｐｈｙｌｕｍ ｒａｎｋ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌｓ ｏｆ Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ

表 ３　 变形菌门中各纲的丰度 ／ ％

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｅａｃｈ ｃｌａｓｓ ｉｎ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ

纲 Ｃｌａｓｓ ＥＢ＿Ｂ ＷＱ＿Ｂ ＷＳ＿Ｂ ＥＢ＿Ｒ ＷＱ＿Ｒ ＷＳ＿Ｒ

ａｌｐｈａ 变形菌 Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ２．８６ １０．１ ４．３７ １５．６２ ２４．９７ ２２．２５

Ｂｅｔａ 变形菌 Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ０．２７ １．８８ ０．３８ ０．１ １．３３ ０．４

Ｇａｍｍａ 变形菌 Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ３５．９３ ２８．５ ４０．１９ ３０．８ ３５．３７ ３８．４８

Ｄｅｌｔａ 变形菌 Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ５．０３ １．７５ ２．５７ ８．３ ３．０７ ３．６８

Ｅｐｓｉｌｏｎ 变形菌 Ｅｐｓｉｌｏｎｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ０ ０ ０．０１ ０ ０ ０

２．３．２　 盐化生境与非盐化生境间群落结构差异

ＰＣｏＡ 表明无论根际还是非根际土壤，非盐化生境 ＷＳ 和 ＷＱ 微生物群落间的相似性高于与盐化生境 ＥＢ
之间的相似性（图 ５）。 门水平上，细菌 ｄｅｌｔａ 变形菌和真菌子囊菌门在 ＥＢ 非根际土中的丰度显著高于 ＷＳ 和

ＷＱ（表 ３）。 根际土壤细菌 ａｌｐｈａ 变形菌以及真菌在 ＥＢ 中的丰度低于 ＷＱ 和 ＷＳ，细菌 ｄｅｌｔａ 变形菌、拟杆菌

门、厚壁菌门，以及真菌子囊菌门和接合菌门担子菌门在 ＥＢ 的丰度高于 ＷＱ 和 ＷＳ， 然而它们的相对丰度在

ＷＱ 和 ＷＳ 之间无明显差异。
属水平上，根际土壤细菌中的假单胞菌属、Ｈａｌｉｅａ、盐单胞菌属、Ｇｅｍｉｎｉｃｏｃｃｕｓ、Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、动性球菌属、

Ａｌｂｉｄｏｖｕｌｕｍ 等属，以及非根际土壤细菌中的 Ｄｅｆｅｒｒｉｓｏｍａ、Ｇｐ１０、Ｇｉｌｌｉｓｉａ、Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、Ｓａｌｉｓａｅｔａ、盐单胞菌属在

３ 个地区之间具有差异。 另外，盐化生境（ＥＢ）中根际土壤嗜盐细菌的丰度明显高于非盐化生境（ＷＱ、ＷＳ），
如盐单胞菌属、动性球菌属 （Ｐｌａｎｏｃｏｃｃｕｓ）、Ｇｅｍｉｎｉｃｏｃｃｕ、Ｐｅｌａｇｉｂｉｕｓ、Ｇｒａｃｉｌｉｍｏｎａｓ、 Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、Ｒｕｂｒｉｖｉｒｇａ、
Ｍｅｔｈｙｌｏｈａｌｏｍｏｎａｓ、Ｔｈｉｏｈａｌｏｂａｃｔｅｒ 等（图 ６）。 对于真菌，ＥＢ 非根际土壤中多孢子菌属的丰度很低，而在 ＷＱ 和

ＷＳ 为优势属，且在 ＷＱ 和 ＷＳ 的丰度基本相同；而青霉属、曲霉属、Ｍｅｙｅｒｏｚｙｍａ 等属则相反。 根际土壤中，小
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图 ４　 黑果枸杞根际和非根际土壤微生物属水平群落组成

Ｆｉｇ．４　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｒａｎｋ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ａｎｄ ｂｕｌｋ ｓｏｉｌｓ ｏｆ Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ

囊菌属是 ＥＢ 的最优势属， 而 ＷＱ 和 ＷＳ 的最优势属为 Ｍｅｌａｎｏｌｅｕｃａ；此外，地孔菌属（Ｇｅｏｐｏｒａ）、Ｘｅｎｏｂｏｔｒｙｔｉｓ、
Ｂｒａｃｈｙｃｏｎｉｄｉｅｌｌｏｐｓｉｓ、多孢子菌属等属在 ＥＢ 的丰度显著高于 ＷＱ 和 ＷＳ，这 ５ 个属的总丰度占 ＥＢ 真菌总丰度

的 ６１．３３％，而在ＷＱ 和ＷＳ 的丰度为 ３．０９％和 ３．２６％，与之相反， Ｃｈａｅｔｏｍｉｕｍ、Ｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ 在 ＥＢ 丰度显著低

于 ＷＳ 和 ＷＱ，而且在后两者中的丰度相近（图 ６）。
２．４　 微生物群落与土壤理化因子的关系

相关性分析表明土壤 ＴＯＣ 与 ＴＯＮ 显著正相关（Ｐ＜０．０１），ｐＨ 与 ＥＣ 正相关（Ｐ＞０．０５）；细菌群落多样性与
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图 ５　 基于 ｗｅｉｇｈｔｅｄ ｕｎｉｆｒａｃ 距离的土壤微生物群落的主坐标分析

Ｆｉｇ．５　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ⁃ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＰＣｏＡ） ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｗｅｉｇｈｔｅｄ ｕｎｉｆｒａｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

Ｂｕｌｋ： 非根际土壤， ｂｕｌｋ ｓｏｉｌｓ；Ｒｈｉ： 根际土壤，ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌｓ

图 ６　 以不同地区间具有丰度差异属构建的热度图和聚类关系图

Ｆｉｇ．６　 Ｈｅａｔｍａｐ ａｎｄ ｃｌｕｓｔｅｒ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｇｅｎｅｒａ ｗｉｔｈ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｄｉｆｆｅｒｅｄ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｇｉｏｎｓ
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土壤 ＴＯＣ、ＴＯＮ 正相关，与 ｐＨ、ＥＣ 负相关；真菌群落多样性与 ＴＯＣ、ＴＯＮ 显著负相关（Ｐ＜０．０５），与 ＥＣ 和 ｐＨ
分别呈负相关和正相关（表 ４）。 ＣＣＡ 结果表明 ＴＯＣ、ＴＯＮ 是根际微生物群落的主要影响因子，ＥＣ、ｐＨ 是非根

际微生物群落的主要影响因子；ＥＣ 对 ＥＢ 根际群落也具有重要的影响（图 ７）。

表 ４　 细菌、真菌群落多样性与土壤理化性质的相关性

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

相关系数及显著性
Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ
ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ

ｐＨ 电导率 ＥＣ 总氮 ＴＯＮ
细菌香农指数

Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｓｈａｎｎｏｎ
ｉｎｄｅｘ

真菌香农指数
Ｆｕｎｇａｌ ｓｈａｎｎｏｎ

ｉｎｄｅｘ

有机碳 ＴＯＣ －０．４７ －０．１３ ０．９３∗∗∗ ０．６７ －０．８８∗

ｐＨ — ０．２２ －０．５５ －０．７３∗ ０．５９

电导率 ＥＣ — －０．２７ －０．２１ －０．０６

总氮 ＴＯＮ — ０．５３ －０．９３∗∗∗

　 　 ∗：显著性水平 ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｌｅｖｅｌ：∗ Ｐ＜０．０５；∗∗∗ Ｐ＜０．０１

图 ７　 微生物群落组成与土壤理化性质的典范对应分析

Ｆｉｇ．７　 Ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＣＣＡ） ｂｅｔｗｅｅｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

ＴＯＣ：总碳，ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ；ＴＯＮ：总氮，ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ；ｐＨ：ｐＨ 值；ＥＣ：电导率，ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ

３　 讨论

非根际和根际土壤中细菌丰富度高，而真菌数量相对较少，这与土壤中微生物以细菌为主一致［２１］。 根际

细菌多样性高于非根际细菌，而根际真菌多样性却低于非根际土壤。 根际土壤中营养物质高于非根际土壤，
有利于细菌的繁殖从而丰富度和多样性升高，相关性分析也表明细菌多样性和组成与 ＴＯＣ、ＴＯＮ 正相关，与
以往研究相一致［２２⁃２３］；而土壤真菌多为病原菌［２４］，不利于植物生长，可能被植物根系主动过滤，导致根际真菌

多样性低于非根际。
根际细菌、真菌群落组成与非根际土壤存在明显的差异，ＰＣｏＡ 结果也表明非根际土壤与根际微生物群

落分离明显，非根际土壤群落之间，以及根际土壤群落之间各具有较高的相似性。 门水平上，根际土壤中细菌

的变形菌门（ａｌｐｈａ 变形菌）、拟杆菌门、酸杆菌门的相对丰度高于非根际土壤，而厚壁菌门、放线菌门的相对

丰度则降低，尤其是厚壁菌门的丰度显著降低。 真菌子囊菌门在 ＷＱ 和 ＷＳ 根际土中的丰富度低于非根际

土，担子菌门在 ＷＱ 和 ＷＳ 根际土中的丰度升高，然而在 ＥＢ 则呈相反的趋势。 属水平上，根际细菌的优势属

的组成比非根际土壤的均匀度高，根际细菌的优势属数量多于非根际土壤，且单个优势属的丰度比非根际土
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的低；非根际土壤的优势属，如微小杆菌属、柠檬酸杆菌属、不动杆菌属在根际土壤中的丰度显著降低，而
Ｈａｌｉｅａ、Ｐｅｌａｇｉｂｉｕｓ、Ｍｉｃｒｏｂｕｌｂｉｆｅｒ、Ｔｈｉｏｐｒｏｆｕｎｄｕｍ、Ｄｅｆｅｒｒｉｓｏｍａ 在根际土壤中显著富集成为优势属。

根际与非根际菌群的差异，一方面是因为根际土壤 ＴＯＣ、ＴＯＮ 的含量高于非根际土，ＥＣ 低于非根际土，
利于某些特定类群的增殖和丰度的提高。 ＣＣＡ 结果表明根际细菌和真菌群落结构与土壤 ＴＯＣ 和 ＴＯＮ 呈正

相关关系，而非根际细菌和真菌群落结构与土壤 ＥＣ 和 ｐＨ 呈正相关关系。 总体上，根际土壤细菌群落多样性

高于非根际，例外的是 ＷＱ 非根际细菌多样性和丰富度均高于根际，可能与该采样点位于人工林带内，非根际

土壤的水分和养分含量高，利于微生物繁殖。 另一方面，是植物从自身代谢和健康出发，由根系主动选择形成

的［２５］，ｇａｍｍａ 变形菌包含许多促植物生长细菌 （ ＰＧＰＲ），如具有固氮作用的芽孢杆菌属、固氮菌属

（Ａｚｏｔｏｂａｃｔｅｒ），在生产和释放植物激素［２６⁃２７］ 和土壤源植物病原菌（如真菌）的生物防治［２８］ 中有重要作用。
ａｌｐｈａ 变形菌包含许多植物共生固氮菌，如 Ｒｈｉｚｏｂｉｕｍ、Ｒｉｃｋｅｔｔｓｉａ；ｄｅｌｔａ 变形菌的一些物种，如 Ｄｅｓｕｌｆｏｖｉｂｒｉｏ、
Ｇｅｏｂａｃｔｅｒ、Ｂｄｅｌｌｏｖｉｂｒｉｏ 等，对土壤硫循环具有重要作用，对植物生长有重要作用，因此在根际土壤中的丰富度明

显高于非根际土壤；ａｌｐｈａ 和 ｄｅｌｔａ 变形菌的丰度升高是在根际土壤中变形菌门的丰度显著高于非根际土的主

要原因。 另外，一些嗜盐或嗜盐碱细菌也对植物生长有促进作用，如盐单胞菌属、芽孢杆菌属［５］、
Ｍｉｃｒｏｂｕｌｂｉｆｅｒ［２９］、动性球菌属 ［３０］，因此在根际土中的丰度高于非根际土。

子囊菌门和担子菌门黑果枸杞根际土壤丰度最高的两个门，也是土壤中最丰富的真菌类群。 李越鲲

等［２０］对青海、新疆、宁夏地区栽培的宁夏枸杞（Ｌ． ｂａｒｂａｒｕｍ）根际真菌群落的研究发现，总体上，子囊菌门和接

合菌门是丰度最高的门，然而，青海格尔木地区的根际真菌丰度最高的仍为子囊菌门和担子菌门。 球囊菌门

能够侵染大多数陆生植物根系形成菌根，增强植物吸收水分、养分、以及抵御环境胁迫的能力，本研究发现球

囊菌门在真菌群落中的相对丰度较低，与宁夏枸杞中的结果相似。 我们还发现，真菌根际真菌群落的优势属

数量低于非根际土，非根际土壤的优势属，如曲霉属、犁头霉属、被孢霉属、青霉属、丝膜菌属、Ｐｅｎｉｄｉｅｌｌａ、
Ｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ 等在根际土壤中的丰度显著降低甚至消失，而被孢霉属、多孢子菌属、Ｃｏｃｈｌｏｎｅｍａ、Ｃｏｒｏｌｌｏｓｐｏｒａ
等属在根际土壤中显著富集成为优势属。

微生物群落多样性和组成在不同生境之间的差异与土壤理化性质密切相关，生境不同，根际微生物群落

不同［１９］。 我们也发现微生物群落的优势类群（门、属）的组成以及丰富度存在地区间差异，特别是盐碱生境

（ＥＢ）与非盐碱生境（ＷＱ、ＷＳ）。 厚壁菌门在 ＥＢ 根际土中的丰度高于 ＷＱ 和 ＷＳ；在属水平上，一些嗜盐和嗜

碱细菌，如盐单胞菌属［３１］、Ｇｅｍｉｎｉｃｏｃｃｕ ［３２］、Ｐｅｌａｇｉｂｉｕｓ［３３］、Ｇｒａｃｉｌｉｍｏｎａｓ［３４］、Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ［３５］、动性球菌属［３０］、
Ｒｕｂｒｉｖｉｒｇａ［３６］、Ｍｅｔｈｙｌｏｈａｌｏｍｏｎａｓ、Ｎｉｔｒｉｌｉｒｕｐｔｏｒ［３７］、Ｔｈｉｏｈａｌｏｂａｃｔｅｒ［３８］、Ａｌｉｉｆｏｄｉｎｉｂｉｕｓ［３９］ 等，在盐碱生境中根际土壤

嗜盐细菌的丰度高于非盐碱生境；另外，这些嗜盐细菌在根际土壤的丰度高于非根际土壤，表明 ＥＢ 地区根际

土壤的相对高的含盐量与营养成分促进了它们的繁殖和丰度的提高，ＣＣＡ 分析也表明它们与 ＴＯＣ、ＴＯＮ 正

相关。
ＰＣｏＡ 结果表明含盐量低的 ＷＱ 和 ＷＳ 的根际土壤微生物群落的相似度高于与 ＥＢ 之间的相似度，ＣＣＡ

结果也表明 ＥＢ 根际细菌群落与 ＥＣ 也具有正相关关系，说明含盐量对土壤微生物群落结构具有重要的影响。
但是也有研究表明盐胁迫能显著降低根际土壤细菌群落的丰富度，例如，盐敏感黄瓜品种根际细菌的丰富度

在低盐处理下较高，而耐盐黄瓜品种根际细菌的丰富度在高盐胁迫下较高［４０］，说明盐分是植物根际微生物群

落的重要影响因子，然其作用效果也受植物根际效应的制约［１３］。 另外，气候条件，特别是水分和温度，对植物

生理、光合作用，根系活动具有重要的调控作用，进而影响根际微生物群落的组成［１２， ４１］，可是，本研究未对水

分、温度因子进行测量，它们对群落结构的影响有待于进一步的研究。
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