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南疆四种盐生植物根际土壤真菌群落结构特征

李明源１，２，３，∗，王继莲１，２，３，周　 茜１，２，３，张　 甜１，２，３，美合热阿依·木台力甫１，２，３

１ 喀什大学生命与地理科学学院，喀什　 ８４４００６

２ 叶尔羌绿洲生态与生物资源研究自治区高校重点实验室，喀什　 ８４４００６

３ 新疆帕米尔高原生物资源与生态自治区重点实验室，喀什　 ８４４００６

摘要：盐生植物特殊的生境孕育了独特的根际微生物群落。 为了解南疆干旱区不同盐生植物根际土壤真菌群落结构特征，探讨

影响真菌群落结构的土壤环境因子，选取南疆伽师县同一盐碱地盐爪爪（Ｋａｌｉｄｉｕｍ ｆｏｌｉａｔｕｍ）、黑果枸杞（Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ）、花
花柴（Ｋａｒｅｌｉｎｉａ ｃａｓｐｉａ）和旱生芦苇（Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ）四种优势盐生植物，采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ 高通量测序技术分析根际土

壤真菌群落结构和多样性，并探究其与土壤理化因子的相关性。 结果表明，四种盐生植物根际土壤理化特征不尽相同，土壤 ｐＨ
均超过 ８．０，电导率（ＥＣ）由高到低为旱生芦苇＞盐爪爪＞花花柴＞黑果枸杞，黑果枸杞根际土壤的有机质（ＳＯＭ）、全氮（ＴＮ）、全
磷（ＴＰ）、全钾（ＴＫ）、速效氮（ＡＮ）和速效磷（ＡＰ）含量均最高，旱生芦苇根际土壤的 ＳＯＭ、ＴＮ、ＴＰ、ＴＫ 和 ＡＮ 值均最低，但土壤水

分含量（ＳＷＣ）和 ＥＣ 值最高。 四种盐生植物共有的操作分类单元（ＯＴＵｓ）数量为 １５３ 个，各自特有的 ＯＴＵｓ 数量不尽相同。 根

际土壤真菌群落丰富度（ＡＣＥ、Ｃｈａｏ １ 指数）依次为盐爪爪＞旱生芦苇＞黑果枸杞＞花花柴，Ｓｈａｎｎｏｎｓ 指灵第和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数大小

依次为盐爪爪＞黑果枸杞＞旱生芦苇＞花花柴。 从四种盐生植物根际共检测到真菌 ８ 门、２１ 纲、４４ 目、８９ 科、１２４ 属，子囊菌门

（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）在四种盐生植物根际土壤中占绝对优势地位。 镰孢菌属（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）、支顶孢属（Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ）、曲霉属（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ）
和青霉菌属（Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ）是四种盐生植物根际土壤共有优势属，非优势属数量多但相对丰度因植物种类而异。 典范对应分析

（ＣＣＡ）显示，土壤速效钾、ＡＰ、ｐＨ 和 ＥＣ 是影响根际土壤真菌群落结构变化的主要驱动因子。 研究表明南疆四种盐生植物根际

土壤真菌群落具有相似性，但优势菌属丰度差异明显，具有植物种类特异性。
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ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ， ｗｉｔｈ ４ ｃｏｍｍｏｎ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｇｅｎｅｒａ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ Ｆｕｓａｒｉｕｍ， Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍａ， Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ａｎｄ Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ． Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ｎｏｎ⁃ｄｏｍｉｎａｎｔ ｆｕｎｇｉ ｗａｓ ｌａｒｇｅ ｂｕｔ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｖａｒｉｅｄ ｗｉｔｈ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ． Ｔｈｅｎ ｅａｃｈ ｐｌａｎｔ ｈａｄ ｉｔｓ ｐａｒｔｉｃｕｌａｒ ｏｒ
ｍｕｔｕａｌ ｆｕｎｇａｌ ｇｅｎｅｒａ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｂｕｎｄａｎｃｅ， ｓｏｍｅ ｏｆ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｇｒｅａｔｌｙ ｂｙ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ．
Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ （ＣＣＡ）， ｗｅ ｆｏｕｎｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｍａｊｏｒ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｆａｃｔｏｒｓ ｔｈａｔ ｃａｕｓｅｄ ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ｓｏｉｌ
ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｈａｌｏｐｈｙｔｅｓ ｗｅｒｅ ｏｉｌ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ， ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ， ｐＨ ａｎｄ ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ
ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ． Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｈａｌｏｐｈｙｔｅｓ ｗｅｒｅ ｓｉｍｉｌａｒ， ｂｕｔ ｔｈｅ
ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｂａｃｔｅｒｉａ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ， ｗｉｔｈ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ． Ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇｉ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｗａｓ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｈａｌｏｐｈｙｔｅｓ； ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ； ｆｕｎｇｉ； ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

盐生植物是一类能在盐浓度 ２００ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ＮａＣｌ 或更高的环境中生长并完成生活史的植物，其对盐分胁迫

的适应性具有复杂的生化和遗传机制［１］。 多数盐生植物是盐碱地中唯一能够正常生存的植物种类，它们在

盐碱地植被建植、水土保持及生态平衡的维系等方面起着至关重要的作用［２⁃４］。 在过去的几十年，有关盐生

植物耐盐碱胁迫的生理机制和基因表达变化等方面取得了很大进展［５⁃６］，但单纯利用传统育种方法或基因工

程改造技术来培育抗盐碱植物，提升作物抗盐碱能力的成效有限。 研究发现，采用生物接种方法，即将盐生植

物根际的少数有益微生物如丛枝菌根真菌（ＡＭＦ）接种于植物，能有效缓解盐碱胁迫对非盐生植物生长的抑

制作用［７⁃９］，对非盐生植物在盐碱环境中的生长、养分吸收及改善土壤质量有积极影响［８， １０⁃１１］。 挖掘盐生植物

根际的有益微生物作为促进非盐生植物生产的有效生物接种剂，被认为是可持续提高非盐生植物耐盐碱性的

有效策略［１２⁃１３］。
根际微生物与植物关系最为密切，它们以植物根系分泌物为营养进行生长繁殖， 通过分泌各种胞外酶分

解、矿化土壤中的有机物质等增加土壤有效养分含量， 提高植物对养分的吸收［１４⁃１５］。 而植物在生长过程中通

过根系主动向根际土壤分泌生物活性物质， 吸引大量有益微生物在根际聚居并促进其生长发育， 进而对根

际微生物种类和数量产生影响［１６⁃１７］。 研究显示，盐碱化问题的加剧不仅会对土壤微生物活性和群落组成产

生直接影响，还能通过影响植物根系和土壤动物活动等对其产生间接作用［１８⁃１９］。 在盐碱土壤种植盐生植物

后，既能有效降低根际土壤盐度，使土壤微生物数量增加，同时还会促使根际微生物群落结构发生改变，通过

介导土壤环境反过来影响盐生植物生长［１３， ２０⁃２１］。 诸多学者相继开展了荒漠区、高寒草地等生境土壤真菌群

落研究［２２⁃２３］，分析了其与环境因子的互作效应，但有关盐生植物根际土壤真菌多样性和群落结构的研究鲜见

５８４８　 ２１ 期 　 　 　 李明源　 等：南疆四种盐生植物根际土壤真菌群落结构特征 　
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报道。
不同盐生植物的耐盐碱能力不同，导致盐生植被的空间格局受盐碱化程度影响呈现一定地域性差异。 新

疆作为我国最大的盐土区，土壤盐分高，碱性重，严重限制了植物的分布和生存。 而南疆又是全疆盐碱化趋势

最严重的区域［２４］，在这样的生境中却生长着丰富的盐生植物，其中一些种群还在盐碱荒漠植被形成过程中起

着主要建群作用，被认为是适合土壤修复的类群。 这些土著盐生植物根际微生物群落结构特征如何？ 同一盐

碱环境中不同种类的盐生植物根际微生物群落有何共性特征和个性差异？ 对这类环境中不同盐生植物根际

微生物群落结构进行研究，有助于发现对盐生植物耐盐碱胁迫有贡献的有益微生物类群，对其开发利用在增

强非盐生植物抗逆性方面有巨大潜力。 本研究以新疆南疆伽师县同一盐碱地中的四种盐生植物为材料，采用

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ 测序平台对其根际土壤真菌群落结构和多样性进行分析，并研究真菌群落结构与土壤环境

因子间的相关性，旨在探究对盐生植物耐受盐碱胁迫有显著影响的关键微生物群落，为盐碱地合理开发利用

提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况及根际土壤样品采集

伽师县堪称新疆南疆水苦低产的盐碱窝，位于天山南麓，塔里木盆地西缘，是塔克拉玛干沙漠西缘的一块

绿洲。 该区域地理坐标 ７６°２０′—７８°００′Ｅ，３９°１６′—４０°００′Ｎ，属温带干旱荒漠气候，多年平均降水量 ５６ ｍｍ，年
蒸发量是年降水量的 ４０ 倍。 ２０ 世纪 ８０ 年代全国第二次土壤普查结果表明，伽师县非盐碱化农耕土地面积

仅占全县耕地面积的 １． ９％，轻度盐碱化土地占 １４． ２％，中度盐碱化土地占 ２１． ０％，重度盐碱化土地达

６３．０％［２５］。 土壤盐碱化已成为限制该地区植物生存和演替的主要因子，导致土壤结构改变和肥力下降，加速

了土地退化进程。 研究区内植被主要包括柽柳（Ｔａｍａｒｉｘ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）、盐穗木（Ｈａｌｏｓｔａｃｈｙｓ ｃａｓｐｉｃａ）、黑果枸杞

（Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ）、花花柴（Ｋａｒｅｌｉｎｉａ ｃａｓｐｉａ）、盐爪爪（Ｋａｌｉｄｉｕｍ ｆｏｌｉａｔｕｍ）、旱生芦苇（Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ）、骆
驼刺（Ａｌｈａｇｉ ｓｐａｒｓｉｆｏｌｉａ）和碱蓬（Ｓｕａｅｄａ ｇｌａｕｃａ），交错分布。

２０１９ 年 ８ 月，依据典型性和代表性原则，采集伽师县夏普吐勒乡境内非开垦干旱盐碱荒地（７６°５５′Ｅ，
３９°４９′Ｎ）盐爪爪、黑果枸杞、花花柴和旱生芦苇四种优势土著盐生植物根际土壤。 采样方法为多点混合采样

法，即在样区内采取“Ｓ”型路线随机布点 １２ 处，样点之间距离不少于 ２０ ｍ。 每种植物在每个采样点均选取生

长旺盛且冠幅大小一致的健康个体采集 １—２ 株。 先去除 ０—５ ｃｍ 的表土，深挖取出整株根系（约 ２０—４０
ｃｍ），轻轻抖去根系上附着较松散的土壤，保留与根系紧密结合的土壤（约 １—３ ｍｍ），小心剪下根系装入 ５０
ｍＬ 无菌离心管中，每 ３ 个相邻样点采集的相同植物根系再混合为一个样品，最终得到每种植物 ４ 个重复样

品，４ 种植物共 １６ 个样品，于低温下带回实验室，迅速进行根际土壤基因组提取。
１．２　 研究方法

１．２．１　 土壤理化性质分析

相同植物根际土壤样品以四分法混匀，过筛去除杂草、砾石等杂质，参照《土壤农化分析》方法测定土壤

理化指标［２６］。 采用电位法测定土壤 ｐＨ；水土比 ５∶１ 混合测定土壤电导率（ＥＣ）；１０５℃烘干称重法测定土壤含

水量（ＳＷＣ）；重铬酸钾容重法测定土壤有机质（ＳＯＭ）；重铬酸钾⁃硫酸消煮法测定土壤全氮（ＴＮ）；硫酸⁃高氯

酸消煮、钼锑抗比色法测定土壤全磷（ＴＰ）；ＮａＯＨ 熔融⁃火焰光度法测定土壤全钾（ＴＫ）；碱解扩散法测定土壤

速效氮（ＡＮ）；ＮａＨＣＯ３浸提⁃钼锑抗比色法测定土壤速效磷（ＡＰ）；ＮＨ４ＯＡｃ 浸提⁃火焰光度法测定土壤速效钾

（ＡＫ）。
１．２．２　 土壤基因组 ＤＮＡ 提取

采用土壤基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒（ＯＭＥＧＡ Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ． Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ， ＵＳＡ）提取总 ＤＮＡ。 向装有植物根系

的 ５０ ｍＬ 离心管中加入生理盐水（０．８５％ ＮａＣｌ）３０ ｍＬ，约 ３０ 颗无菌玻璃珠（φ３ ｍｍ），涡旋振荡 １０ ｍｉｎ 后弃根

系，所得根际土壤溶液经 ４℃、１６０００ ｇ 离心 １０ ｍｉｎ 弃上清，参照土壤基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒说明书提取
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ＤＮＡ。 采用 ０．７％琼脂糖凝胶电泳检测，利用微量紫外分光光度计（Ｎａｎｏｄｒｏｐ ２０００）检验基因组纯度和浓度后

于－２０℃保存。
１．２．３　 真菌 ＩＴＳ 基因扩增与测序

以土壤总 ＤＮＡ 为模板，采用引物 ＩＴＳ１⁃ １Ｆ⁃Ｆ（５′⁃ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ⁃ ３′）和 ＩＴＳ１⁃ １Ｆ⁃Ｒ （５′⁃
ＧＣＴＧＣＧＴＴＣＴＴＣＡＴＣＧＡＴＧＣ⁃３′）扩增真菌 ＩＴＳ１ 基因片段，每个 ＤＮＡ 模板做三个重复。 ＰＣＲ 反应条件参照

Ｍｉａｏ 等［２７］方法：９５℃，２ ｍｉｎ；９５℃，３０ ｓ；５５℃，３０ ｓ；７２℃，４５ ｓ；３０ 个循环；７２℃再延伸 ５ ｍｉｎ。 ＰＣＲ 产物经 １％
琼脂糖凝胶电泳检测后送测序公司（北京诺禾致源生物信息科技有限公司），采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ 测序平台

进行双末端测序。
１．２．４　 数据分析

依据 ＰＣＲ 扩增引物和 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列对 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＮｏｖａＳｅｑ 下机数据进行初步拆分，得到各样品的原始数据。
去除 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列和低质量碱基后，使用 ＦＬＡＳＨ（Ｖ１．２．７）软件拼接各样品的原始序列，得到 Ｃｌｅａｎ Ｔａｇｓ，再进

行嵌合体过滤，得到最终有效数据［２８］。 利用 Ｕｐａｒｓｅ 软件（Ｕｐａｒｓｅ Ｖ７．０．１）对各样品有效数据在 ９７％相似性水

平上进行操作分类单元（ＯＴＵ）截断聚类，同时筛选 ＯＴＵｓ 中出现频数最高的序列作为代表序列。 利用 Ｑｉｉｍｅ
软件（Ｖ１．９．１）中的 ｂｌａｓｔ 方法与 Ｕｎｉｔ（Ｖ７．２）数据库进行物种注释，并分别在各个分类水平统计各样本的群落

组成。 使用 ＭＵＳＣＬＥ（３．８．３１）软件进行快速多序列比对建树，获取全部 ＯＴＵｓ 代表序列的系统分类地位。 各

样品最终数据经均一化处理后使用 Ｑｉｉｍｅ 软件计算丰富度和多样性指数；利用 Ｒ 软件绘制 Ｒａｎｋ Ａｂｕｎｄａｎｃｅ
曲线、稀释曲线以及 ＰＣＡ 图等；通过典范对应分析（ＣＣＡ）研究土壤真菌群落和理化因子之间的相关性。 利用

ＳＰＳＳ ２１．０ 软件对所有数据进行单因素方差分析（Ｏｎｅ⁃Ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）和 Ｄｕｎｃａｎ 新复极差法检验。 数据为平均

值±标准差。

２　 结果与分析

２．１　 土壤理化性质

四种盐生植物根际土壤理化特征不尽相同（表 １）。 土壤 ｐＨ 均超过 ８．０，但盐爪爪与旱生芦苇显著高于黑

果枸杞和花花柴。 ＥＣ 由高到低为旱生芦苇＞盐爪爪＞花花柴＞黑果枸杞，说明旱生芦苇与盐爪爪根际土壤中混合

盐含量明显高于花花柴和黑果枸杞，能聚集盐离子或更偏好高盐碱环境。 黑果枸杞根际土壤的 ＳＯＭ、ＴＮ、ＴＰ、
ＴＫ、ＡＮ 和 ＡＰ 值均最高，旱生芦苇根际土壤的 ＳＯＭ、ＴＮ、ＴＰ、ＴＫ 和 ＡＮ 值均最低，但 ＳＷＣ 和 ＥＣ 值最高。

表 １　 四种盐生植物根际土壤理化特征

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｆｏｕｒ ｈａｌｏｐｈｙｔｅｓ

参数
Ｐａｒａｍｅｔｅｒ

盐爪爪
Ｋａｌｉｄｉｕｍ ｆｏｌｉａｔｕｍ

黑果枸杞
Ｌｙｃｉｕｍ ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ

花花柴
Ｋａｒｅｌｉｎｉａ ｃａｓｐｉａ

旱生芦苇
Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ

ｐＨ ８．４２±０１１ａ ８．２０±０．１４ｂ ８．２１±０．１５ｂ ８．３９±０．１３ａ
ＥＣ ／ （μｓ ／ ｃｍ） ５．１２±０．７９ｂ ２．８４±０．８６ｄ ３．１５±０．３３ｃ ９．１０±０．６７ａ
ＳＷＣ ／ ％ １１．９１±０．３９ｂｃ １１．０９±０．１３ｃ １２．１４±０．０７ｂ １５．３９±０．９６ａ
ＳＯＭ ／ （ｇ ／ ｋｇ） １２．８２±０．１７ｃ ２０．５５±０．１２ａ １５．９５±０．９８ｂ １１．３０±０．７７ｄ
ＴＮ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．６８±０．９３ａ ０．７８±０．４１ａ ０．７２±０．０８ａ ０．６３±０．５４ａ
ＴＰ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ０．５３±０．６７ｂ ０．５９±０．８６ａ ０．５５±０．５８ｂ ０．４８±０．７８ｃ
ＴＫ ／ （ｇ ／ ｋｇ） ４．０４±０．２３ａ ４．１４±０．０２ａ ３．８９±０．７６ａ ３．３６±０．３５ｂ
ＡＮ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ８４．２３±０．７６ｂ ９３．７５±０．２７ａ ８５．７６±０．９８ｂ ７８．０９±０．１８ｃ
ＡＰ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） １２．６９±０．２５ｃ ３６．０４±０．６１ａ １４．１８±０．３１ｃ ２６．５３±０．６８ｂ
ＡＫ ／ （ｍｇ ／ ｋｇ） ３１５．２４±０．８９ｄ ３３４．９６±０．６１ｃ ３７６．８０±０．１７ａ ３５３．５２±０．７８ｂ

　 　 ＥＣ：电导率 Ｅｌｅｃｔｒｏｎｉｃ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ； ＳＷＣ：土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ； ＳＯＭ：土壤有机质质 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ； ＴＮ：全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＴＰ：全

磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＴＫ：全钾 Ｔｏｔａｌ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ； ＡＮ：速效氮 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ； ＡＰ：速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ； ＡＫ：速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ；同

行不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．２　 真菌群落丰度及多样性分析

测序结果表明，各样本测得有效数据长度在 ２３８—２４１ ｂｐ 之间，平均长度 ２３９ 左右。 测序数据质控后共
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得到 ９８１９８３ 条有效序列（表 ２），以 ９７％的一致性将序列聚类成 ５６４ 个 ＯＴＵｓ。 由各样本稀释曲线可见

（图 １），随测序深度增加，曲线趋向平坦，说明样本测序数据量合理，能够准确反映四种盐生植物根际土壤真

菌群落特征。 四种盐生植物根际土壤真菌群落丰富度（ＡＣＥ、Ｃｈａｏ １ 指数）依次为盐爪爪＞旱生芦苇＞黑果枸

杞＞花花柴，黑果枸杞与花花柴根际真菌丰富度指数无显著差异（Ｐ＞０．０５）。 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数依

次为盐爪爪＞黑果枸杞＞旱生芦苇＞花花柴，旱生芦苇与黑果枸杞之间无显著差异（Ｐ＞０．０５）。 表明四种盐生植

物根际真菌群落多样性和丰富度各不相同。

表 ２　 四种盐生植物根际土壤真菌 ＩＴＳ 测序数据统计及 ａｌｐｈａ 多样性分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ＩＴＳ ａｍｐｌｉｔｏｒ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ｆｏｕｒ ｈａｌｏｐｈｙｔｅｓ

样品名称
Ｓａｍｐｌｅ ｎａｍｅ

序列数
Ｓｅｑ ａｍｏｕｎｔ

ＯＴＵｓ 数量
ＯＴＵｓ ａｍｏｕｎｔ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ １ 指数
Ｃｈａｏ １ ｉｎｄｅｘ

测序深度指数
Ｇｏｏｄ′ｓ Ｃｏｖｅｒａｇｅ

盐爪爪　 ２０６４１９ ４５３ ５．０１±０．１２ａ ０．９３±０．００ａ ３６１．９２±２５．９３ａ ４２９．７９±９６．１６ａ ０．９９

黑果枸杞 ２５９６０５ ２９４ ４．０３±０．０４ｂ ０．８７±０．０１ａｂ ２２１．９８±３．５０ｂ ２１６．０５±２．７７ｂ ０．９９

花花柴　 ２６１３２６ ２４１ ３．３４±０．１４ｃ ０．７８±０．０３ｃ １９０．０５±６．７５ｂ １８６．７３±７．６３ｂ ０．９９

旱生芦苇 ２５４６３３ ４０４ ４．０２±０．１６ｂ ０．８２±０．１０ｂｃ ３１３．１２±４．０２ａ ３０３．１１±５．４２ａｂ ０．９９

图 １　 样本稀释曲线

Ｆｉｇ．１　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅｓ ｆｏｒ ｓａｍｐｌｅｓ

Ａ． 盐爪爪； Ｂ． 黑果枸杞； Ｃ． 花花柴； Ｄ． 旱生芦苇

根据聚类结果分析它们共有和特有的 ＯＴＵｓ（图

２）。 盐爪爪和黑果枸杞共有的 ＯＴＵｓ 数量为 ２５０ 个，盐
爪爪和花花柴共有的 ＯＴＵｓ 数量为 ２１６ 个，盐爪爪和旱

生芦苇共有的 ＯＴＵｓ 数量为 ３３２ 个，黑果枸杞和花花柴

共有的 ＯＴＵｓ 数量为 １９２ 个，花花柴和旱生芦苇共有的

ＯＴＵｓ 数量为 １７１ 个，四种盐生植物之间共有 ＯＴＵｓ 数

量为 １５３ 个。 盐爪爪、黑果枸杞、花花柴和旱生芦苇特

有的 ＯＴＵｓ 数量分别为 ５１、１９、１１ 和 ５３ 个，占各自根际

土壤真菌 ＯＴＵｓ 总数的 ９．０４％、３．３７％、１．９５％和 ９．４０％。
２．３　 四种盐生植物根际土壤真菌群落分布特征

２．３．１　 门水平群落组成与结构

四种盐生植物根际土壤样品中共检测出真菌 ８ 门、
２１ 纲、４４ 目、８９ 科、１２４ 属。 如图 ３ 所示，子囊菌门

（Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ）是四种盐生植物根际土壤真菌的绝对优

势菌群，其相对丰度在花花柴根际占比最高（９４．８％），
在旱生芦苇根际占比最低（７４．６％）。 担子菌门（Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ）为亚优势菌门，在四种植物根际的相对丰度在

０．３％—１％之间。 排列第三的是壶菌门（Ｃｈｙｔｒｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ），但该门仅分布在盐爪爪和旱生芦苇根际土壤中，相
对丰度分别为 ０．９３％和 ０．７４％。 被孢霉门（Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ）在黑果枸杞根际土壤的相对丰度达 １．１％，但在

其它三种植物中几乎没有检测到。 基于 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离的 ＵＰＧＭＡ 聚类树也可以发现（图 ４），四种盐

生植物根际土壤真菌群落在门水平上相对丰度不一，盐爪爪和旱生芦苇根际土壤真菌群落组成更相似。
２．３．２　 属水平群落组成与结构

如图 ５ 所示，四种盐生植物根际土壤真菌群落在属水平上相对丰度各不相同，优势菌属和特有菌属也不

尽相同，镰孢菌属（Ｆｕｓａｒｉｕｍ）、支顶孢属（Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ）和曲霉属（Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ）是它们共有优势菌属。 从植物种

类看，盐爪爪根际土壤中相对丰度大于 １％的属分别为镰孢菌属（２２．３１％）、微囊菌属（Ｍｉｃｒｏａｓｃｕｓ） （９．７４％）、
梨孢帚霉属（Ｓｃｏｐｕｌａｒｉｏｐｓｉｓ）（７．３７％）、青霉菌属（Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ） （５．１６％）、支顶孢属（４．４１％）、曲霉属（２．９７％）、
瓶霉菌属（Ｐｈｉａｌｏｐｈｏｒａ）（２．８１％）、翅孢壳属（Ｅｍｅｒｉｃｅｌｌｏｐｓｉｓ）（２．０３％）、格孢腔菌属（Ｐｌｅｏｓｐｏｒａ）（２．０３％）、单胞瓶

霉属（Ｐｈｉａｌｅｍｏｎｉｕｍ）（１．９６％）和链格孢属（Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ）（１．９３％），其中镰孢菌属占主导地位。黑果枸杞根际土
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图 ２　 四种盐生植物之间共有和特有 ＯＴＵｓ分析

　 Ｆｉｇ．２　 Ｃｏｍｍｏｎ ａｎｄ ｅｎｄｅｍｉｃ ＯＴＵｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｆｏｕｒ

ｈａｌｏｐｈｙｔｅｓ　

图中每个圈代表一种盐生植物，重叠部分的数字代表样本之间共

有的 ＯＴＵｓ 数量，非重叠部分的数字代表样本的特有 ＯＴＵｓ 数量

图 ３　 门水平上四种盐生植物根际土壤真菌群落分布特征

　 Ｆｉｇ．３　 Ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ｏｆ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｔ

ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

图 ４　 基于 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ 距离的 ＵＰＧＭＡ 聚类树

Ｆｉｇ．４　 ＵＰＧＭＡ ｃｌｕｓｔｅｒ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ Ｕｎｉｆｒａｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

壤中相对丰度大于 １％的属分别为镰孢菌属（３０．８３％）、曲霉属（１５．２６％）、链格孢属（１０．２５％）、梨孢帚霉属

（９．８５％）、青霉菌属（４．２１％）、支顶孢属（３．２５％）、茎点霉属（Ｐｈｏｍａ）（２．７７％）、翅孢壳属（２．５２％）和微囊菌属

（１．５１％），其中镰孢菌属、曲霉属和链格孢属占主导地位。 花花柴根际土壤中相对丰度大于 １％的属分别为支顶

孢属（４３．６５％）、镰孢菌属（１４．２８％）、梨孢帚霉属（９．４６％）、翅孢壳属（８．７３％）、闭小囊菌属（Ｋｅｒｎｉａ）（６．８０％）、青
霉菌属（３．２３％）、曲霉属（２．５６％）和帚枝霉属（Ｓａｒｏｃｌａｄｉｕｍ）（１．０１％），其中支顶孢属和镰孢菌属占主导地位。 旱

生芦苇根际土壤中相对丰度大于 １％的属分别为镰孢菌属（３８．４１％）、支顶孢属（８．９６％）、曲霉属（７．９８％）、链格孢

属（６．１６％）、青霉菌属（１．５１％）和地丝霉属（Ｇｅｏｍｙｃｅｓ）（１．０４％），其中镰孢菌属占主导地位。
相比而言，四种盐生植物根际优势真菌在群落组成上具有一定相似性，但相对丰度存在明显差异。 从属

水平物种系统发生关系和相对丰度聚类分析可以看出（图 ６），镰孢菌属是四种盐生植物根际的共同优势菌

属，但它在花花柴根际的相对丰度显著低于其它三种植物。 支顶孢属在花花柴根际土壤中占绝对优势，相对

丰度达 ４３．６５％，但在另外三种植物根际的相对丰度却均低于 １０％。 曲霉属在黑果枸杞根际的丰度最高
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图 ５　 属水平上四种盐生植物根际土壤真菌群落分布特征

　 Ｆｉｇ．５　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｆｕｎｇａｌ

ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｈａｌｏｐｈｙｔｅｓ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

（１５．２６％），是黑果枸杞根际土壤中的次优势菌属，但在

其它三种植物根际却不占主导地位。 链格孢属在黑果

枸杞根际土壤中相对丰度排列第三，是旱生芦苇根际土

壤中的第四优势菌属，但在盐爪爪和花花柴根际土壤真

菌群落中却不占优势（相对丰度小于 １％）。 茎点霉属

在黑果枸杞根际土壤中的相对丰度达 ２．７７％，而在其它

植物根际的丰度均低于 ０．２％。 梨孢帚霉属在旱生芦苇

根际的丰度仅 ０．２％，而在其它植物根际的分布丰度却

均超过 ７％，属于亚优势菌属。 微囊菌属在盐爪爪根际

土壤中是仅次于镰孢菌属的亚优势菌属，而在另外三种

植物根际土壤中的相对丰度却较低。 闭小囊菌属在花

花柴根际的相对丰度达 ６．７９％，而在其它植物根际分布

极少。 格孢腔菌属在盐爪爪根际的相对丰度达２．０３％，
而在其它植物根际几乎没有发现。

图 ６　 属水平上物种系统发生关系

Ｆｉｇ．６　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｅｄ ｗｉｔｈ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

分支和扇形的颜色表示其对应的门，扇环外侧的堆积柱形图表示该菌属在不同样本中的丰度分布信息

２．４　 根际土壤真菌群落结构与土壤理化因子间的相互

关系

通过 ＣＣＡ 分析真菌群落与土壤理化因子间的相关性（图 ７），第一、二排序轴累计解释率分别为 ５１．７２％
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和 ２９．６％，累计解释率达到 ８１．３２％，说明第一、二排序轴能较好地反映出真菌群落与土壤理化因子之间的相

互关系。 真菌群落的差异性分布主要约束在第一轴和第二轴。 对于第一轴，较重要的环境因子分别是 ＡＫ、
ＡＰ 和 ＥＣ，因为这些因子与第一轴夹角很小（分别为 ４６．５°、４８．４°和 １２．０°），即投影较长。 约束在第二轴上的

重要的环境因子为 ＡＫ、ＡＰ 和 ｐＨ。 镰孢菌属、曲霉属和链格孢属与 ＡＰ、ＥＣ 和 ＳＷＣ 箭头方向相同，说明这 ３
属真菌的分布丰度与 ＡＰ、ＥＣ 和 ＳＷＣ 之间呈正相关。 青霉菌属和梨孢帚霉属与 ｐＨ、ＴＫ 箭头方向相同，说明

其群落丰度与土壤 ＴＫ 和 ｐＨ 呈正相关。 支顶孢属、翅孢壳属和闭小囊菌属与 ＡＫ 呈正相关，与 ｐＨ、ＡＰ 和 ＥＣ
呈负相关。

综上，对真菌群落结构具有重要影响因素的土壤指标有：ＡＫ（ ｒ２ ＝ ０．８９３，Ｐ＜０．０１），ＡＰ （ ｒ２ ＝ ０．７２５，Ｐ＜
０．０１），ｐＨ（ ｒ２ ＝ ０．５０５，Ｐ＜０．０１）和 ＥＣ（ ｒ２ ＝ ０．３３４，Ｐ＜０．０５）（表 ３）。 土壤速效钾、速效磷、ｐＨ 和电导率是影响四

种盐生植物根际土壤真菌群落分布的主要驱动因子。

图 ７　 优势真菌类群与土壤环境因子的 ＣＣＡ 分析

Ｆｉｇ．７　 Ｃａｎｏｎｉｃａｌ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｆｕｎｇａｌ ｇｒｏｕｐｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

从属水平上物种丰富度与环境因子 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析发现（图 ８），优势菌属中镰孢菌属、曲霉属和链

格孢属与 ＡＰ 呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１），与其它环境因子无显著关系。 支顶孢属和帚枝霉属与 ＡＫ 呈极显著

正相关（Ｐ＜０．０１），与 ＴＫ 呈极显著负相关（Ｐ＜０．０１）。 梨孢帚霉属和翅孢壳属与 ＡＮ、ＳＯＭ、ＴＮ 和 ＴＰ 呈极显著

正相关（Ｐ＜０．０１），但与 ｐＨ、ＥＣ 和 ＳＷＣ 呈极显著负相关（Ｐ＜０．０１）。 微囊菌属、青霉菌属和茎点霉属与 ＴＫ 呈

极显著正相关（Ｐ＜０．０１），但与 ＡＫ 呈极显著负相关（Ｐ＜０．０１）。 非优势菌属分布丰度与土壤环境因子之间的

关系各有不同。

３　 讨论

植物对盐碱、旱、寒等逆境的抗性或耐性并不纯粹源于植物基因组本身，根际土壤微生物对宿主适应逆境
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胁迫也有积极影响，是植物基因组的有效延伸［１６， ２９⁃３０］。 同时，宿主植物能够通过根际分泌物成分的复杂变化

来塑造对自身生长代谢有益的根际微生物群落［３１⁃３２］。 接种健康土壤中的少量“供体”微生物有助于恢复退化

的生态系统，这或许是不同盐碱化土壤深度开发利用的新思路［３３］。 本研究发现南疆四种盐生植物根际土壤

真菌群落组成既具有相似性，也存在一定差异，表现为优势真菌菌群组成相似，但相对丰度各异，低丰度菌群

组成也不同。 四种植物虽然生长在同一盐碱地中，但根际土壤理化特性不同，根际微环境各异，形成了多样的

真菌群落结构。 这反映了根际真菌群落结构的宿主特异性，印证了不同植物对根际土壤微生物群落结构具有

主动选择性［３４⁃３５］。 即使在同一盐碱生境中，不同盐生植物也具有不同的根际微环境和真菌群落。

表 ３　 优势真菌类群与土壤环境因子 ｅｎｖｆｉｔ 函数检验

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｎｖｆｉｔ ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｆｕｎｇｉ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

参数 Ｐａｒａｍｅｔｅｒ ＣＣＡ１ ＣＣＡ２ ｒ２ Ｐｒ（＞ｒ）

土壤酸碱度 ｐＨ －０．６８２ ０．７３１ ０．５０５ ０．００９

电导率 ＥＣ －０．９７８ －０．２０８ ０．３３４ ０．０２３

土壤含水量 ＳＷＣ －０．８７４ －０．４８６ ０．２２２ ０．１６

全钾 ＡＮ ０．７７１ －０．６３６ ０．０３０ ０．８１３

速效磷 ＡＰ －０．６６５ －０．７４７ ０．７２５ ０．００１

速效钾 ＡＫ ０．６８８ －０．７２５ ０．８９３ ０

土壤有机质 ＳＯＭ ０．４２７ －０．９０４ ０．１５４ ０．３２５

全氮 ＴＮ ０．９７５ －０．２２２ ０．０９７ ０．４９５

全磷 ＴＰ ０．９７９ －０．２０５ ０．０７３ ０．６０８

全钾 ＴＫ ０．４７９ －０．８７８ ０．２３７ ０．１６７

　 　 ＣＣＡ１ 和 ＣＣＡ２ 所对应的值表示环境因子与排序轴的相关性；ｒ２表示环境因子对物种分布的决定系数，ｒ２越小，表示该环境因子对物种分布

影响越小

图 ８　 属水平上物种丰富度与环境因子 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析

Ｆｉｇ．８　 Ｓｐｅａｒｍａｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

“∗”表示差异显著（Ｐ＜０．０５），“∗∗”表示差异极显著（Ｐ＜０．０１）

四种盐生植物根际土壤真菌在门水平上的多样性并不丰富，仅注释到 ８ 门，且优势门只有 ３ 门，这可能与

干旱区荒漠盐碱地贫瘠的土壤养分有关。 子囊菌门在四种盐生植物根际土壤中占绝对主导地位，与高寒草

甸、荒漠等生境相似［２２⁃２３， ３６］。 这与子囊菌门的生活习性有关，该门是目前真菌中数量最多的类群，主营腐生

生活，是土壤中最重要的有机质分解者，在土壤养分循环方面起着重要作用［３７］。 就植物种类而言，子囊菌门
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在花花柴根际的相对丰度占比最高（９４．８％），而在旱生芦苇根际占比相对较低（７４．６％），这一方面与这两种

植物的根际微环境有关，花花柴植株冠幅大，根系粗壮；而旱生芦苇根系呈匍匐状生长，须根少且光滑，进而导

致两种植物根际土壤微环境和真菌群落结构差异。 另一方面可能因为子囊菌门作为植物木质素最主要的分

解者，偏好于木质素含量高的环境，旱生芦苇地上冠幅较小，所能形成的茎、叶和根的木质化残屑较少，且难以

堆积在根际；而盐爪爪、黑果枸杞、花花柴植株相对冠幅大，形成的茎秆、碎叶等木质化残屑容易堆积的根部，
进而被分解进入根际形成了一定的肥岛效应［３８⁃３９］。 壶菌门主要分布在盐爪爪和旱生芦苇根际，在黑果枸杞

和花花柴根际几乎没有分布，推测也与该门的生活习性有关。 壶菌门是真菌界中唯一在生活史中可产生游动

孢子的成员，多为水生，大多腐生在动植物残体上或寄生于水生植物上。 旱生芦苇虽属旱芦，但根系十分发

达，喜水且能借助根系吸取更多水分，近而营造出适宜该门真菌生长繁殖的根际微生境。
从属水平上看，镰孢菌属、支顶孢属和曲霉属是四种盐生植物根际土壤的共同优势菌属，但相对丰度上具

有植物特异性。 镰孢菌属在花花柴根际的相对丰度显著低于其它三种植物，但花花柴根际的支顶孢属和翅饱

壳属丰度却显著高于其它植物，且以支顶孢属占绝对主导地位。 菌群相对丰度表现出植物特异性，这可能与

不同宿主植物的生长特性和根际微环境有关。 植物通过茎、叶、根的凋落物以及根系分泌物向地下输送 Ｃ 物

质，供根际微生物菌群分解利用，同时根际土壤微生物又通过感染根部形成共生关系（如菌根），或通过产生

植物激素促进植物生长，或减少植物胁迫信号，从而与植物互作［４０］。 有研究显示，镰孢菌属通过产生木质纤

维素酶对 Ｃ 的分解起作用，并与曲霉属共同参与土壤中难溶性磷的溶解，在促进植物对磷的吸收方面意义重

大［４１］，曲霉属被大量报道属于嗜盐真菌，普遍分布于各类高盐环境中［４２］。 支顶孢属被认为是一类生防菌，对
多种致病真菌有抑制作用，它作为花花柴根际土壤中的绝对优势真菌很可能与其根际病原真菌帚枝霉属丰度

的大幅增加有关，而该属病原菌在其它植物根际的丰度极低。
不同植物的遗传背景和物质代谢过程造就了不同的根际微环境，影响微生物群落结构。 从真菌群落与土

壤理化因子的相关性看，土壤速效钾、速效磷、ｐＨ 和电导率是影响四种盐生植物真菌群落分布的主要驱动因

子。 盐爪爪与旱生芦苇根际土壤 ｐＨ 和 ＥＣ 值较高，真菌群落丰富度和多样性指数也相对较高，推测土壤 ｐＨ
和 ＥＣ 可能是决定盐碱生境中植物根际真菌群落丰富度的关键因子。 从四种盐生植物根际土壤真菌群落聚

类分析结果看，盐爪爪和旱生芦苇共有的 ＯＴＵｓ 数量最多，而且壶菌门是它们的次优势菌门，但该门真菌在另

外两种植物根际没有发现，表明土壤 ｐＨ 和 ＥＣ 不仅会影响盐生植物根际真菌群落丰富度，还会影响其多样

性。 镰孢菌属、曲霉属和链格孢属中很多具有解磷功能，能够分解土壤中的难溶性磷供植物吸收［４１⁃４２］，它们

作为黑果枸杞根际的主要优势菌属，与其根际土壤 ＡＰ 含量最高有直接对应关系。 说明这些真菌有效溶解了

黑果枸杞根际土壤中的难溶性磷，转化为可溶态，增加了其对磷的吸收利用。
ＩＴＳ（Ｉｎｔｅｒｎａｌ Ｔｒａｎｓｃｒｉｂｅｄ Ｓｐａｃｅｒ）扩增子测序技术，具有传统真菌分类方法不可比拟的优势，已成为当前研

究真菌群落多样性的首选之策。 但就扩增子测序而言，对其结果准确性影响最大的因素是样品采集和基因组

提取工作。 本研究采取多点混合采样法得到每种植物 ４ 个重复样品，在一定程度上代表了样本的真实情况，
但无法绝对准确代表样本。 增加样品数量可以在一定意义上解决这一问题，但随之测序成本也会显著提高，
因此需要在最经济的成本下确定样品数量。 根际是植物根系⁃土壤界面数毫米区域内受植物根系影响最大，
呈现独特的土壤理化和生物学特性且处于动态变化的土壤微域。 目前运用较多的根际土壤获取方法一是抖

落与根系结合松散的土壤后用无菌毛刷刷取紧贴根系的土壤；二是用缓冲液混合玻璃珠振荡以取得根际样

品。 两种方法各有利弊，须结合实际选用并不断改进。
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