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王倩倩ꎬ陆嘉惠ꎬ张洁ꎬ徐影ꎬ徐可ꎬ张迦得ꎬ刘登奎.不同分布区胀果甘草原生境土壤微生物群落结构特征及其影响因素.生态学报ꎬ２０２２ꎬ４２(２３):
９７８０￣９７９５.
Ｗａｎｇ Ｑ ＱꎬＬｕ Ｊ ＨꎬＺｈａｎｇ ＪꎬＸｕ ＹꎬＸｕ ＫꎬＺｈａｎｇ Ｊ ＤꎬＬｉｕ Ｄ Ｋ.Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｉｔｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｈａｂｉｔａｔ ｏｆ Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ
ｉｎｆｌａｔａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａｓ.Ａｃｔａ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａꎬ２０２２ꎬ４２(２３):９７８０￣９７９５.

不同分布区胀果甘草原生境土壤微生物群落结构特征
及其影响因素

王倩倩１ꎬ２ꎬ３ꎬ陆嘉惠１ꎬ２ꎬ３ꎬ４ꎬ∗ꎬ张　 洁１ꎬ２ꎬ３ꎬ徐　 影１ꎬ２ꎬ３ꎬ徐　 可１ꎬ２ꎬ３ꎬ张迦得１ꎬ２ꎬ３ꎬ刘登奎１ꎬ２ꎬ３

１ 石河子大学生命科学学院ꎬ 石河子　 ８３２００３

２ 绿洲城镇与山盆系统生态兵团重点实验室ꎬ 石河子　 ８３２００３

３ 新疆植物药资源利用教育部重点实验室ꎬ 石河子　 ８３２００３

４ 石河子大学甘草研究所ꎬ 石河子　 ８３２００３

摘要:胀果甘草(Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｉｎｆｌａｔａ)主要分布于新疆、甘肃的荒漠区ꎬ是耐盐性最强的药用甘草ꎬ在改良盐碱地土壤中发挥着重

要作用ꎬ其原生境土壤微生物群落结构特征是揭示种群分布影响因素及盐碱地修复机制的重要依据ꎮ 从胀果甘草 ５ 个主产区

采集原生境土壤ꎬ测定土壤理化指标ꎬ并采用高通量测序技术ꎬ结合 Ｓｐｅａｒｍａｎ、ｄｂＲＤＡ 等方法开展微生物群落组成及多样性特

征研究ꎬ揭示不同分布区的优势微生物群落特征和影响因子ꎮ 结果表明:真菌群落中曲霉属 ( Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)、地丝霉属

(Ｇｅｏｍｙｃｅｓ)、镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)和细菌群落中的寡养单胞菌属(Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ)、Ｍａｒｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ 是野生胀果甘

草原生境土壤中的优势微生物类群ꎮ 不同分布区的土壤真菌多样性和丰富度具有显著差异ꎬ但土壤细菌多样性和丰富度差异

不显著ꎻ部分分布区土壤中的真菌和细菌种类差异较大ꎮ 土壤理化因子中ꎬ土壤含水量和总含盐量对真菌和细菌的群落分布、
丰富度有显著影响ꎮ 原生境含水量与曲霉属(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)、镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)、链格孢属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)、青霉属(Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ)真
菌呈显著负相关ꎻ与 ＭａｒｉｎｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍꎬＩｄｉｏｍａｒｉｎａ、Ａｌｉｉｆｏｄｉｎｉｂｉｕｓ 和需盐杆菌属(Ｓａｌｅｇｅｎｔｉｂａｃｔｅｒ)细菌呈显著正相关ꎬ与链霉菌属

(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)细菌呈显著负相关ꎮ 原生境土壤总含盐量ꎬ与曲霉属(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)、裸子囊菌属(Ｇｙｍｎｏａｓｃｕｓ)、Ａｐｏｒｏｓｐｏｒａ 真菌呈显

著正相关ꎬ与镰刀菌属 ( Ｆｕｓａｒｉｕｍ)、丝盖伞属 ( Ｉｎｏｃｙｂｅ)、硬皮马勃属 ( Ｓｃｌｅｒｏｄｅｒｍａ) 真菌呈显著负相关ꎻ总盐含量与

Ｍａｒｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ、嗜盐单胞菌属(Ｈａｌｏｍｏｎａｓ)、Ａｌｉｉｆｏｄｉｎｉｂｉｕｓ、Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、需盐杆菌属(Ｓａｌｅｇｅｎｔｉｂａｃｔｅｒ)这 ６ 种细菌的

丰富度存在显著正相关关系ꎬ与链霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)和鞘氨醇单胞菌属(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)细菌呈显著负相关ꎮ 另外ꎬ土壤真菌

和细菌的空间分布的异质性也与野生胀果甘草的生境类型和地理环境有关ꎮ 原生境中丰富度高的嗜盐细菌可能与胀果甘草的

盐适应和耐盐机制有密切关系ꎮ 研究结果为野生胀果甘草的种群恢复、盐碱弃耕地的土壤功能修复研究提供理论依据ꎮ
关键词:胀果甘草ꎻ原生境ꎻ高通量测序ꎻ土壤ꎻ微生物群落结构ꎻ影响因子

Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｉｔｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｈａｂｉｔａｔ
ｏｆ Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｉｎｆｌａｔａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａｓ
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１ Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｓｈｉｈｅｚｉ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｓｈｉｈｅｚｉ ８３２００３ꎬ Ｃｈｉｎａ

２ Ｘｉｎｊｉａｎｇ Ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ Ｃｒｏｐｓ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｏａｓｉｓ Ｔｏｗｎ ａｎｄ Ｍｏｕｎｔａｉｎ－ｂａｓｉｎ Ｓｙｓｔｅｍ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ Ｓｈｉｈｅｚｉ ８３２００３ꎬ Ｃｈｉｎａ

３ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ ＸｉｎｊｉａｎｇＰｈｙｔｏｍｅｄｉｃｉｎｅ Ｒｅｓｏｕｒｃｅ Ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎꎬ Ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ Ｅｄｕｃａｔｉｏｎꎬ Ｓｈｉｈｅｚｉ ８３２００３ꎬ Ｃｈｉｎａ

４ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｌｉｃｏｒｉｃｅꎬ Ｓｈｉｈｅｚｉ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｓｈｉｈｅｚｉ ８３２００３ꎬ Ｃｈｉｎａ
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Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｉｎｆｌａｔａ ｉｓ ｍａｉｎｌｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｄｅｓｅｒｔ ａｒｅａｓ ｏｆ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ａｎｄ Ｇａｎｓｕ. Ｉｔ ｉｓ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｔ
ｍｅｄｉｃｉｎａｌ Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａꎬ ａｎｄ ｐｌａｙｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅ ｉｎ ｉｍｐｒｏｖｉｎｇ ｓａｌｉｎｅ ａｌｋａｌｉ ｓｏｉｌ. Ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ
ｏｒｉｇｉｎａｌ ｈａｂｉｔａｔ ｉｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｂａｓｉｓ ｔｏ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ
ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｓａｌｉｎｅ ａｌｋａｌｉ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｉｎｆｌａｔａ. Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｈａｂｉｔａｔ ｓｏｉｌ ｗａｓ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｆｉｖｅ ｍａｉｎ
ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ａｒｅａｓ ｏｆ Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｉｎｆｌａｔａꎬ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ｗｅｒｅ ｍｅａｓｕｒｅｄꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ
ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｗｅｒｅ ｓｔｕｄｉｅｄ ｂｙ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｗｉｔｈ Ｓｐｅａｒｍａｎꎬ
ｄｂＲＤＡ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｍｅｔｈｏｄｓꎬ ｓｏ ａｓ ｔｏ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓꎬ Ｇｅｏｍｙｃｅｓꎬ Ｆｕｓａｒｉｕｍ ｉｎ ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎬ ａｎｄ
Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓꎬ Ｍａｒｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍꎬ ａｎｄ Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ ｉｎ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ
ｔｈｅ ｗｉｌｄ Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｉｎｆｌａｔａ ｈａｂｉｔａｔ. Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａｓꎬ ｂｕｔ ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｒｉｃｈｎｅｓｓ. Ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ
ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｓｏｍｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａｓ ｗｅｒｅ ｑｕｉｔｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ. Ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓꎬ ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ
ｔｏｔａｌ ｓａｌｉｎｉｔｙ ｈａｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ. Ｉｎ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｈａｂｉｔａｔ
ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓꎬ Ｆｕｓａｒｉｕｍꎬ Ａｌｔｅｒｎａｒｉａꎬ Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍꎻ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ
ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ Ｍａｒｉｎｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍꎬ Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａꎬ Ａｌｉｉｆｏｄｉｎｉｂｉｕｓ ａｎｄ Ｓａｌｅｇｅｎｔｉｂａｃｔｅｒꎬ ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ
ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ. Ｉｎ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｈａｂｉｔａｔ ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｓａｌｔ ｃｏｎｔｅｎｔ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓꎬ
Ｇｙｍｎｏａｓｃｕｓꎬ Ａｐｏｒｏｓｐｏｒａꎬ ａｎｄ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ Ｆｕｓａｒｉｕｍꎬ Ｉｎｏｃｙｂｅꎬ Ｓｃｌｅｒｏｄｅｒｍａꎻ ｔｏｔａｌ ｓａｌｔ ｃｏｎｔｅｎｔ ｗａｓ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｓｉｘ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｍａｒｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍꎬ Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａꎬ Ｈａｌｏｍｏｎａｓꎬ Ａｌｉｉｆｏｄｉｎｉｂｉｕｓꎬ Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍꎬ ａｎｄ
Ｓａｌｅｇｅｎｔｉｂａｃｔｅｒ. Ｔｈｅｒｅ ｗａｓ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ａ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｎｅｇａｔｉｖｅ
ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ａｎｄ Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ. Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｓｐａｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ
ｂａｃｔｅｒｉａ ｗａｓ ａｌｓｏ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｈａｂｉｔａｔ ｔｙｐｅ ａｎｄ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｏｆ ｗｉｌｄ Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｉｎｆｌａｔａ. Ｈａｌｏｍｏｎａｓꎬ
Ａｌｉｉｆｏｄｉｎｉｂｉｕｓ ａｎｄ Ｓａｌｅｇｅｎｔｉｂａｃｔｅｒ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ａｒｅ ａｌｌ ｈａｌｏｐｈｉｌｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｈａｂｉｔａｔ ｏｆ Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｉｎｆｌａｔａ. Ｔｈｅ ｈｉｇｈ
ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｈａｌｏｐｈｉｌｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｈａｂｉｔａｔ ｍａｙ ｂｅ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｓａｌｔ ａｄａｐｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ
ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｉｎｆｌａｔａ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｗｉｌｄ Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ
ｉｎｆｌａｔａ ａｎｄ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｌｉｎｅ ａｌｋａｌｉ ａｂａｎｄｏｎｅｄ ｆａｒｍｌａｎｄ.

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ: Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｉｎｆｌａｔａꎻ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｈａｂｉｔａｔꎻ ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎻ ｓｏｉｌꎻ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎻ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ
ｆａｃｔｏｒｓ　

土壤微生物主要由土壤细菌、古生菌和真菌组成ꎬ广泛分布在根际和非根际土壤中ꎬ与植物体互惠共生ꎬ
其多样性和丰富度对植物的多样性ꎬ调节土壤微环境和养分循环等生态系统功能起着关键作用[１—６]ꎮ 研究表

明ꎬ植被可能会影响土壤的物理和化学性质ꎬ进而影响土壤的细菌群落和组成[７]ꎬ同时微生物的种群结构和

代谢产物也可以调控药用植物的生长ꎬ提高植物的抗性ꎬ影响植物的分布[８—９]ꎮ
胀果甘草(Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｉｎｆｌａｔａ)是«中国药典»中记载的三种药用甘草基原植物之一ꎬ野生胀果甘草主要分

布于新疆塔里木盆地和东疆吐哈盆地ꎬ在甘肃也有少量分布[１０—１２]ꎬ其原生境土壤盐渍化程度较重ꎬ表层土壤

总体含盐量较高ꎬ在三种药用甘草中ꎬ胀果甘草耐盐能力最强ꎬ具有抗寒、抗旱、抗盐碱等优良特性ꎬ能有效改

良盐碱地土壤[１３]ꎬ从中提取出的多种化学成分在制药和加工材料等方面也有着很高的利用潜力ꎬ兼具重要生

态价值和经济价值[１４—１６]ꎮ
药用植物原生境土壤微生物群落结构和多样性特征ꎬ是揭示药用植物、土壤、微生物相互关系ꎬ挖掘土壤

中优势菌群ꎬ探寻药用植物种群分布及道地性形成影响因素的重要依据ꎮ 有研究表明ꎬ不同生境的黑果枸杞

根际与非根际土壤的细菌、真菌优势类群(门、属)的组成以及丰富度存在地区间差异[１７]ꎮ 孙晓等对干旱区

沙生药用植物锁阳的土壤微生物群落研究发现了不同产区土壤微生物群落多样性的差异ꎬ并发掘了 ５ 个共有

１８７９　 ２３ 期 　 　 　 王倩倩　 等:不同分布区胀果甘草原生境土壤微生物群落结构特征及其影响因素 　
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核心微生物组[１８]ꎮ 目前ꎬ已有五味子、细辛、百合等 ２０ 种药用植物研究明确了影响土壤微生物多样性的因素

和土壤微生物与药用植物的关系ꎬ并筛选了生防菌株[１９]ꎮ 重楼根际土壤研究发现了重楼根际土壤真菌、根内

生菌、根茎内生菌中的优势菌群[２０]ꎮ 目前对药用甘草土壤微生物的研究主要在乌拉尔甘草内生菌的分离和

应用、根际微生物、丛枝菌根的研究等方面[２１—２４]ꎬ缺乏野生胀果甘草原生境土壤微生物群落结构及多样性的

研究ꎬ因此在揭示胀果甘草种群分布与土壤微生物关系、优势土壤菌群和盐碱弃耕地修复机制、药材道地性的

影响因素方面缺少依据ꎮ
本研究系统、全面地进行了野生胀果甘草分布区的原生境土壤调查ꎬ从胀果甘草 ５ 个主产区采集原生境

土壤ꎬ测定土壤理化指标ꎬ并采用高通量测序技术ꎬ结合 Ｓｐｅａｒｍａｎ、ｄｂＲＤＡ 方法开展以下研究:揭示不同分布

区的微生物群落结构和多样性特征ꎻ发掘胀果甘草原生境土壤的优势或特殊真菌、细菌群落ꎻ微生物群落、土
壤理化性质、物种地理分布相关性分析ꎮ 为弃耕盐碱地的修复机制、野生胀果甘草种群恢复和药材道地性研

究提供理论依据ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 研究区概况

按照新疆植物志[２５]记载的胀果甘草分布区ꎬ在新疆阿拉尔、库尔勒、哈密、鄯善ꎬ甘肃瓜州 ５ 个主产区(标
记为 Ｚ１—Ｚ５)采集土壤样本ꎮ ５ 个分布区均为干旱半干旱荒漠地区ꎬ温带大陆性气候ꎬ夏季炎热ꎬ冬季寒冷ꎬ
昼夜温差大ꎻ全年晴天多ꎬ光照充足ꎬ降水稀少ꎻ年降水量仅为 ３５—６０ ｍｍꎬ年平均气温为 ８.９８—１１.６７℃ꎮ 野

生胀果甘草伴生植物主要有芦苇 ( Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ)、拂子茅 ( Ｃａｌａｍａｇｒｏｓｔｉｓ ｅｐｉｇｅｉｏｓ)、骆驼刺 ( Ａｌｈａｇｉ
ｓｐａｒｓｉｆｏｌｉａ)、苦豆子 ( Ｓｏｐｈｏｒａ ａｌｏｐｅｃｕｒｏｉｄｅｓ)、白刺 (Ｎｉｔｒａｒｉａ ｔａｎｇｕｔｏｒｕｍ)、柽柳 ( Ｔａｍａｒｉｘ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ)、猪毛菜

(Ｓａｌｓｏｌａ ｃｏｌｌｉｎａ)等ꎮ
１.２　 样地设置和样品采集

土壤采样点信息见表 １ꎬ５ 个分布区ꎬ每个分布区设 ３ 个样地ꎬ共 １５ 个采样地ꎮ 每个采样地根据研究区域

胀果甘草生长状况、分布特点等差异ꎬ按 Ｗ 型每隔 ５０ ｍ 选取 １ 个有胀果甘草均匀分布的样点ꎬ共 ５ 个样点

(面积为 ２ ｍ×２ ｍ)ꎬ在每样点按 Ｖ 型选取 ３ 个重复土样[２６]ꎬ采集 ０—３０ ｃｍ 的土壤ꎬ将取到的土样混合置于平

铺的牛皮纸上捏碎混合均匀ꎬ按四分法(取对角线)制成混合土样后ꎬ分装 ３ 份ꎮ 一份置于铝盒中用于测定土

壤含水量(Ｓｏｉｌ Ｗａｔｅｒ Ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ＳＷＣ)和 ｐＨ 值ꎻ一份置于密封袋中带回实验室自然风干后剔出植物根系及石

砾等杂物ꎬ磨碎ꎬ过 １００ 目筛ꎬ用于测定土壤有机碳(Ｔｏｔａｌ Ｏｒｇａｎｉｃ Ｃａｒｂｏｎꎬ ＴＯＣ)、总氮(Ｔｏｔａｌ Ｎｉｔｒｏｇｅｎꎬ ＴＮ)和
总含盐量(Ｔｏｔａｌ Ｄｉｓｓｏｌｖｅｄ Ｓａｌｔｓꎬ ＴＤＳ)ꎮ 最后一份置于 ＰＶ 离心管中迅速液氮冷冻后保存于－８０℃冰箱ꎬ用于

土壤微生物测序ꎮ
１.３　 研究方法

１.３.１　 土壤理化性质

土壤理化指标的测定采用常规分析法[２７]ꎮ 土壤含水量(ＳＷＣ)测定采用干燥法ꎮ 土壤 ｐＨ 值用 ｐＨ 计测

定ꎮ 土壤有机碳(ＴＯＣ)测定采用重铬酸钾容量法ꎮ 土壤总氮(ＴＮ)测定采用半微量开氏法ꎮ 土壤总含盐量

(ＴＤＳ)测定采用残渣烘干法ꎮ
１.３.２　 测序方法

土壤 ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 扩增和单端测序均由北京康普森生物技术有限公司完成ꎮ 采用 ＳＤＳ－ＣＴＡＢ 方法对

来自 ５ 个地区共计 １５ 个土壤样本的基因组 ＤＮＡ 进行提取ꎮ 利用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 的保守区设计通用引物扩增

１６Ｓ / １８Ｓ / ＩＴＳ 的区域ꎮ 以稀释后的基因组 ＤＮＡ 为模板ꎬ根据测序区域的选择ꎬ使用带 Ｂａｒｃｏｄｅ 的特异引物(表
２)进行扩增ꎬ得到相应的产物ꎮ

ＰＣＲ 反应体系为 Ｐｈｕｓｉｏｎ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ (２×)１５ μＬꎬＰｒｉｍｅｒ (２ μＭ) ３ μＬꎬｇＤＮＡ (１ ｎｇ / μＬ) １０ μＬꎬ Ｈ２Ｏ
２ μＬꎮ 反应程序为 ９８℃预变性 １ ｍｉｎꎻ３０ 个循环(９８℃ꎬ１０ ｓꎻ５０℃ꎬ３０ ｓꎻ７２℃ꎬ３０ ｓ) ꎻ７２℃ꎬ５ ｍｉｎꎮ ＰＣＲ 产物

２８７９ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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使用 ２％浓度的琼脂糖凝胶进行电泳检测ꎬ剪切回收目标条带ꎮ

表 １　 野生胀果甘草原生境土壤样品采集点

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｓｉｔｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｗｉｌｄ Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｉｎｆｌａｔａ ｈａｂｉｔａｔ

采集地
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎ

经度 / Ｅ
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

纬度 / Ｎ
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅ ＩＤ

生境类型
Ｈａｂｉｔａｔ ｔｙｐｅ

新疆阿拉尔 ８０°５１′５１.６２″ ４０°２５′４１.６″ Ｚ１.１ 林缘

８０°５１′２２.５１″ ４０°２６′０.３３″ Ｚ１.２ 林下

８０°５４′２３.５″ ４０°２５′１２.１５″ Ｚ１.３ 盐碱荒漠

新疆库尔勒 ８５°５６′５６.３５″ ４１°４５′１３.１５″ Ｚ２.１ 林缘

８５°５６′５６.３５″ ４１°４５′１３.１５″ Ｚ２.２ 林缘

８５°５６′５６.３５″ ４１°４５′１３.１５″ Ｚ２.３ 林缘

新疆哈密 ９３°５０′５９.６３″ ４２°４１′３１.８１″ Ｚ３.１ 盐碱弃耕

９３°５６′５３.８″ ４２°４１′１７.５３″ Ｚ３.２ 林下

９３°５７′１.０５″ ４２°３９′５８.２９″ Ｚ３.３ 林下

新疆鄯善 ８９°５８′１５.４６″ ４２°５２′２９.９６″ Ｚ４.１ 林缘

９０°３３′５.２４″ ４３°０′１０.７９″ Ｚ４.２ 林缘

９０°３３′５.２４″ ４３°０′１０.７９″ Ｚ４.３ 林缘

甘肃瓜州 ９５°４５′５３.３４″ ４０°３０′９.４１″ Ｚ５.１ 林缘

９５°３９′１０.４１″ ４０°２８′１１.２７″ Ｚ５.２ 林下

９５°３８′２７.７９″ ４０°２３′０.９４″ Ｚ５.３ 林下

表 ２　 野生胀果甘草原生境土壤样品 ＰＣＲ 扩增引物

Ｔａｂｌｅ ２　 ＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｆｏｒ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ｗｉｌｄ Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｉｎｆｌａｔａ ｈａｂｉｔａｔ

类型 Ｔｙｐｅ 区域 Ａｒｅａ 引物名称 Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ 类型 Ｔｙｐｅ 区域 Ａｒｅａ 引物名称 Ｐｒｉｍｅｒ ｎａｍｅ

细菌 １６Ｓ Ｖ４ ５１５Ｆ￣８０６Ｒ 真核生物 １８Ｓ Ｖ４ ５２８Ｆ￣７０６Ｒ

Ｂａｃｔｅｒｉａ １６Ｓ Ｖ３＋Ｖ４ ３４１Ｆ￣８０６Ｒ Ｅｕｋａｒｙｏｔｅ １８Ｓ Ｖ９ １３８０Ｆ￣１５１０Ｒ

Ｖ４＋Ｖ５ ５１５Ｆ￣９０７Ｒ 真菌 ＩＴＳ ＩＴＳ１￣５Ｆ ＩＴＳ５￣１７３７Ｆ　 ＩＴＳ２￣２０４３Ｒ

Ｖ５＋Ｖ７ ７９９Ｆ￣１１９３Ｒ Ｆｕｎｇｕｓ Ｉ ＩＴＳ１￣１Ｆ ＩＴＳ１￣１Ｆ￣Ｆ　 ＩＴＳ１￣１Ｆ￣Ｒ

新古菌 １６Ｓ
Ｎｅｏａｒｃｈａｅａ １６Ｓ Ｖ４＋Ｖ５ Ａｒｃｈ５１９Ｆ￣Ａｒｃｈ９１５Ｒ ＩＴＳ２ ＩＴＳ３￣２０２４Ｆ　 ＩＴＳ４￣２４０９Ｒ

古菌 １１０６Ｆ
Ａｒｃｈａｅａ １１０６Ｆ １１０６Ｆ １１０６Ｆ￣１３７８Ｒ

　 　 ＰＣＲ:聚合酶链式反应 Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ Ｃｈａｉｎ ＲｅａｃｔｉｏｎꎻＳ:沉降系数 Ｓｅｄｉｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎻＶ:可变区 Ｖａｒｉａｂｌｅ ｒｅｇｉｏｎꎻＦ:正向引物 Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒꎻ
Ｒ:反向引物 Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ

新古菌 １６Ｓ: 古菌 １１０６Ｆ:真核生物 １８Ｓ: 真菌 ＩＴＳ:文库构建和上机测序:根据所扩增区域的特点ꎬ基于

ＩｏｎＳ５ＴＭＸＬ 测序平台ꎬ利用单端测序(Ｓｉｎｇｌｅ￣Ｅｎｄ)的方法ꎬ构建小片段文库进行单端测序ꎮ 使用 Ｔｈｅｒｍｏｆｉｓｈｅｒ
公司的 Ｉｏｎ Ｐｌｕｓ Ｆｒａｇｍｅｎｔ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｋｉｔ ４８ ｒｘｎｓ 建库试剂盒进行文库的构建ꎬ构建好的文库经过 Ｑｕｂｉｔ 定量和文

库检测合格后ꎬ使用 Ｔｈｅｒｍｏｆｉｓｈｅｒ 的 Ｉｏｎ Ｓ５ＴＭＸＬ 上机测序ꎮ
１.４　 数据处理

１.４.１　 测序数据处理

使用 Ｃｕｔａｄａｐｔ[２８](Ｖ１.９.１ꎬ ｈｔｔｐ: / / ｃｕｔａｄａｐｔ.ｒｅａｄｔｈｅｄｏｃｓ.ｉｏ / ｅｎ / ｓｔａｂｌｅ / )先对 ｒｅａｄｓ 进行低质量部分剪切ꎬ再
根据 Ｂａｒｃｏｄｅ 从得到的 ｒｅａｄｓ 中拆分出各样品数据ꎬ截去 Ｂａｒｃｏｄｅ 和引物序列初步质控得到原始数据(Ｒａｗ
ｒｅａｄｓ)ꎮ 经过以上处理后得到的 Ｒｅａｄｓ 需要进行去除嵌合体序列的处理ꎬＲｅａｄｓ 序列通过[２９](ｈｔｔｐｓ: / / ｇｉｔｈｕｂ.
ｃｏｍ / ｔｏｒｏｇｎｅｓ / ｖｓｅａｒｃｈ / )与物种注释数据库进行比对检测嵌合体序列ꎬ并最终去除其中的嵌合体序列[３０]ꎬ得到

最终的有效数据(Ｃｌｅａｎ Ｒｅａｄｓ)ꎮ
１.４.２　 ＯＴＵ 聚类和物种注释

利用 Ｕｐａｒｓｅ 软件[３１](Ｕｐａｒｓｅ ｖ７.０.１００１ꎬｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｄｒｉｖｅ５.ｃｏｍ / ｕｐａｒｓｅ / )对所有样品的全部 Ｃｌｅａｎ Ｒｅａｄｓ

３８７９　 ２３ 期 　 　 　 王倩倩　 等:不同分布区胀果甘草原生境土壤微生物群落结构特征及其影响因素 　
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进行聚类ꎬ默认以 ９７％的一致性(Ｉｄｅｎｔｉｔｙ)将序列聚类成为 ＯＴＵｓ(Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｕｎｉｔｓ)ꎬ选取 ＯＴＵｓ 的

代表性序列ꎮ 对 ＯＴＵｓ 序列进行物种注释ꎬ用 Ｑｉｉｍｅ 软件(Ｖｅｒｓｉｏｎ １.９.１)中的 ｂｌａｓｔ 方法( ｈｔｔｐ: / / ｑｉｉｍｅ. ｏｒｇ /
ｓｃｒｉｐｔｓ / ａｓｓｉｇｎ＿ｔａｘｏｎｏｍｙ. ｈｔｍｌ) [３２] 与 Ｕｎｉｔ ( ｖ７. ２)数据库[３３] ( ｈｔｔｐｓ: / / ｕｎｉｔｅ. ｕｔ. ｅｅ / ) 进行物种注释分析ꎮ 使用

ＭＵＳＣＬＥ[３４](Ｖｅｒｓｉｏｎ ３.８.３１ꎬｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｄｒｉｖｅ５.ｃｏｍ / ｍｕｓｃｌｅ / )软件进行快速多序列比对ꎬ得到所有 ＯＴＵｓ 序列

的系统发生关系ꎮ 最后对各样品的数据进行均一化处理ꎬ以样品中数据量最少的为标准进行均一化处理ꎬ后
续的 Ａｌｐｈａ 多样性分析和 Ｂｅｔａ 多样性分析都是基于均一化处理后的数据ꎮ 使用 Ｒ 软件绘制 ｖｅｎｎ 图ꎬＯｒｉｇｉｎ、
Ｖｉｓｉｏ 软件绘制物种相对丰度柱形图ꎬ并用 ｖｃｄ 包 ｔｅｒｎａｒｙｐｌｏｔ 命令进行 Ｔｅｒｎａｒｙｐｌｏｔ 三元相图分析ꎮ 使用

ＡｒｃＭａｐ 软件导入采样点ꎬＶｉｓｉｏ 软件绘制丰度前三的优势真菌和细菌种类图ꎮ
１.４.３　 多样性指数分析

多样性指数显著差异柱形图使用 Ｏｒｉｇｉｎ、Ｖｉｓｉｏ 软件绘制ꎮ β 多样性:用 Ｑｉｉｍｅ 软件(Ｖｅｒｓｉｏｎ １.９.１)计算

Ｕｎｉｆｒａｃ 距离ꎬ使用 Ｒ 软件(Ｖｅｒｓｉｏｎ ２.１５.３)绘制 ＰＣｏＡ 图ꎬＰＣｏＡ 可以通过样品之间的聚集和分开情况来判断

群落结构差异度ꎮ 使用 Ｒ 软件进行 Ｂｅｔａ 多样性指数组间差异分析ꎮ ＬＥｆＳｅ 分析使用 ＬＥｆＳｅ 软件ꎬ默认设置

ＬＤＡ Ｓｃｏｒｅ 的筛选值为 ４ꎮ 组间差异显著的物种分析利用 Ｒ 软件做组间 Ｔ＿ｔｅｓｔ 检验并作图ꎮ
１.４.４　 理化性质特征和环境因子关联分析

ＳＰＳＳ 软件对数据进行单因素方差分析ꎬＯｒｉｇｉｎ 软件、Ｖｉｓｉｏ 软件绘制理化性质的方差分析柱形图ꎮ 在进行

Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析时ꎬ首先用 Ｒ 中 ｐｓｙｃｈ 包的 ｃｏｒｒ.ｔｅｓｔ 函数计算物种和环境因子的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关系数值并

检验其显著性ꎬ然后用 Ｏｒｉｇｉｎ 软件绘制热图ꎮ 使用 ｖｅｇａｎ 包中的 ｒｄａ 函数进行的排序分析ꎬ然后使用非冗余的

环境因子进行 ｄｂＲＤＡ 分析ꎮ

２　 结果

２.１　 土壤真菌和细菌 ＯＴＵ 水平分析

过滤出低质量和短序列 ｒｅａｄｓ 后ꎬＩＴＳ 测序共得到 １１２９７６０ 条 ｃｌｅａｎｒｅａｄｓꎬ有效序列的平均长度为 ２４４ｂｐꎮ
１６Ｓ 测序共得到 １２０１３１３ 条 ｒｅａｄｓꎬ有效序列的平均长度为 ２５３ｂｐꎮ 得到有效数据后进行 ＯＴＵｓ 聚类ꎮ 图 １ 中

显示ꎬＺ１—Ｚ５ 通用的真菌 ＯＴＵｓ 为 ５２４ 个ꎬ特有的真菌 ＯＴＵｓ 数分别为 ２４８、１９９、１５４、１７７ 和 ２０１ 个ꎮ Ｚ１—Ｚ５
共有的细菌 ＯＴＵｓ 为 １８１３ 个ꎬ特有的细菌 ＯＴＵｓ 数分别为 １２９５、１０５８、５６７、７８５ 和 ８０２ 个ꎮ

图 １　 胀果甘草土壤真菌和细菌基于 ＯＴＵｓ的维恩图

Ｆｉｇ.１　 Ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｉｎｆｌａｔａ ａｒｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＯＴＵｓ

ＯＴＵｓ:Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ 可操作分类单元ꎻＺ１:采集地新疆阿拉尔ꎻＺ２:采集地新疆库尔勒ꎻＺ３:采集地新疆哈密ꎻＺ４:采集地新疆鄯

善ꎻＺ５:采集地甘肃瓜州

４８７９ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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２.２　 微生物群落组成

根据物种注释结果ꎬ胀果甘草分布区土壤样品中真菌和细菌群落属水平上的组成结构和相对丰度排名前

十的物种如图 ２ 所示ꎮ 真菌中ꎬ优势物种为曲霉菌属 ( Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)、地丝霉属 ( Ｇｅｏｍｙｃｅｓ)、镰刀菌属

(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)ꎮ 其中ꎬ相对丰度值最高的为曲霉菌属(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)ꎬ在各分布区均有分布ꎬ但丰度不同ꎬ在 Ｚ３.２、
Ｚ３.３、Ｚ４. １ 地区的相对丰度明显高于其他地区ꎮ 细菌中ꎬ优势物种为寡氧单胞菌属( Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ)、
Ｍａｒｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａꎮ 其中ꎬＭａｒｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ 在 Ｚ１.１ 地区的相对丰度明显高于其他地区ꎮ Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ
在 Ｚ１.３ 地区的相对丰度明显高于其他地区ꎮ

图 ２　 胀果甘草土壤中属水平的真菌和细菌的相对丰度

Ｆｉｇ.２　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｉｎｆｌａｔａ

Ｏｔｈｅｒｓ:所有其他属的相对丰度之和ꎻ Ａｐｏｒｏｓｐｏｒａ: Ａｐｏｒｏｓｐｏｒａ 属ꎻ Ｇｙｍｎｏａｓｃｕｓ:裸子囊菌属ꎻ Ｓｃｌｅｒｏｄｅｒｍａ:硬皮马勃属ꎻ Ｉｎｏｃｙｂｅ:丝盖伞属ꎻ

Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ:青霉属ꎻＧｅｏｐｏｒａ:地孔菌属ꎻＡｌｔｅｒｎａｒｉａ:链格孢属ꎻＦｕｓａｒｉｕｍ:镰刀菌属ꎻＧｅｏｍｙｃｅｓ:地丝霉属ꎻＡｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ:曲霉菌属ꎻＳｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ:鞘

氨醇单胞菌属ꎻＳａｌｅｇｅｎｔｉｂａｃｔｅｒ:需盐杆菌属ꎻＰｒｏｔｅｕｓ:变形杆菌属ꎻＳｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ:链霉菌属ꎻＳａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ:Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ 属ꎻＡｌｉｉｆｏｄｉｎｉｂｉｕｓ:

Ａｌｉｉｆｏｄｉｎｉｂｉｕｓ 属ꎻＨａｌｏｍｏｎａｓ:嗜盐单胞菌属ꎻＩｄｉｏｍａｒｉｎａ:Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ 属ꎻＭａｒｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ:Ｍａｒｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ 属ꎻＳｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ:寡养单胞菌属

通过对调查数据汇总及分析ꎬ将 ５ 个地区采样地微生物丰度为前三的优势属的类群进行了统计ꎬ如图 ３
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所示ꎮ ５ 个地区采样地丰度前三的真菌属均有镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)ꎮ 库尔勒地区、哈密地区和鄯善地区的丰

度前三的真菌属种类相同ꎬ为曲霉菌属(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)、镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)、链格孢属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)ꎬ哈密地区、
鄯善地区和瓜州地区的丰度前三的细菌属种类相同ꎬ为嗜盐单胞菌属(Ｈａｌｏｍｏｎａｓ)、Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、链霉菌属

(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)ꎮ

图 ３　 胀果甘草采样点及丰度前三大属的优势真菌和细菌种类

Ｆｉｇ.３　 Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｉｎｆｌａｔａ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｔｈｒｅｅ ｇｅｎｅｒａ ｉｎ ａｂｕｎｄａｎｃｅ

ＬＥｆＳｅ 统计结果分析显示ꎬ大部分真菌种类相似ꎬ个别菌种有差异ꎬＺ１、Ｚ３ 组中真菌物种无差异显著ꎬ故此

组缺失ꎮ Ｚ２ 地区的小子囊菌科支顶孢属的烟曲霉菌(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ ｆｕｍｉｇａｔｕｓ)ꎬＺ４ 地区的链格孢属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ
ａｔｒａ)ꎬＺ５ 地区的帚霉属布朗氏帚霉(Ｓｃｏｐｕｌａｒｉｏｐｓｉｓ ｂｒｕｍｐｔｉｉ)是具有显著差异的真菌ꎮ 部分细菌种类有差异ꎬ
其中ꎬＺ２、 Ｚ４ 组中细菌物种无差异显著ꎬ 故此组缺失ꎮ Ｚ１ 地区的 Ｉｄｉｏｍａｒｉｎｓꎬ Ｚ３ 地区的链霉菌属

(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)、考克氏菌属(Ｋｏｃｕｒｉａ)ꎬＺ５ 地区的芽孢杆菌科(Ｂａｃｉｌｌａｃｅａｅ)是具有显著差异的物种ꎮ
２.３　 生物多样性分析

２.３.１　 α 多样性

胀果甘草原生境真菌和细菌的丰富度和多样性指数的显著性检验(图 ５)显示ꎬ细菌的香农、Ｃｈａｏ１、ＡＣＥ
指数均无显著差异ꎮ 细菌 Ｃｈａｏ１ 指数平均值均大于真菌ꎬ表明细菌的 ＯＴＵ 数均多于真菌ꎮ 在真菌中ꎬＺ２ 库

尔勒地区的香农指数平均值最高ꎬＺ１ 阿拉尔地区最低ꎬ表明库尔勒地区真菌群落的多样性最高ꎬ阿拉尔地区

最低ꎮ Ｚ５ 瓜州地区 ＡＣＥ 指数平均值最高ꎬＺ１ 阿拉尔地区最低ꎬ表明瓜州地区真菌群落的丰富度最高ꎬ阿拉尔

地区最低ꎮ 阿拉尔地区的真菌、细菌香农指数均低ꎬ表明本地区微生物多样性最低ꎮ
２.３.２　 β 多样性

基于 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｕｎｉｆｒａｃ 距离的主坐标分析(图 ６)和 Ａｄｏｎｉｓ 分析(表 ３)显示ꎬ真菌的组成结构在 Ｚ１ 与

Ｚ４ꎻＺ１ 与 Ｚ５ꎻＺ２ 与 Ｚ４ꎻＺ４ 与 Ｚ５ 组间差异显著ꎬ在 Ｚ１ 与 Ｚ２ꎻＺ１ 与 Ｚ３ꎻＺ２ 与 Ｚ３ꎻＺ２ 与 Ｚ５ꎻＺ３ 与 Ｚ４ 组间差异不

显著ꎮ 细菌的组成结构在 Ｚ１ 与 Ｚ２ꎻＺ１ 与 Ｚ３ꎻＺ１ 与 Ｚ４ꎻＺ１ 与 Ｚ５ꎻＺ２ 与 Ｚ３ꎻＺ２ 与 Ｚ５ 组间差异显著ꎬ在 Ｚ２ 与

Ｚ４ꎻＺ３ 与 Ｚ４ꎻＺ３ 与 Ｚ５ꎻＺ４ 与 Ｚ５ 组间差异不显著ꎮ
２.４　 土壤理化性质特征

土壤理化性质方差分析如图 ７ 所示ꎮ 不同分布区除土壤 ｐＨ 无显著差异外ꎬ土壤含水量 ＳＷＣ、总盐量

ＴＤＳ、有机碳 ＴＯＣ、总氮 ＴＮ 均有显著差异ꎮ Ｚ１ 地区含水量最高ꎬＺ２ 地区含水量次之ꎬＺ３、Ｚ４、Ｚ５ 最低ꎬ说明由

新疆阿拉尔地区至甘肃瓜州地区ꎬ随着经度升高ꎬ土壤含水量呈现下降趋势ꎮ 土壤总含盐量随着经度的升高
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图 ４　 胀果甘草土壤真菌和细菌的 ＬＤＡ 值进化分支图和分布柱状图

Ｆｉｇ.４　 Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｃｌａｄｅ ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ｏｆ ＬＤＡ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｏｆ Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｉｎｆｌａｔａ

ＬＤＡ:线性判别分析 Ｌｉｎｅａｒ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓꎻｐ:门ꎻｃ:纲ꎻｏ:目ꎻ ｆ:科ꎻｇ:属ꎻｓ:种ꎻＳｃｏｐｕｌａｒｉｏｐｓｉｓ:帚霉属ꎻｂｒｕｍｐｔｉｉ:布朗氏ꎻａｔｒａ:ａｔｒａ 种ꎻ

Ｍｉｃｒｏａｓｃａｌｅｓ:小囊菌目ꎻＭｉｃｒｏａｓｃａｃｅａｅ:小囊菌科ꎻｆｕｍｉｇａｔｕｓ:烟曲霉ꎻＡｃｒｅｍｏｎｉｕｍ:枝顶孢属ꎻＢａｃｉｌｌａｌｅｓ:芽孢杆菌目ꎻＢａｃｉｌｌａｃｅａｅ:芽孢杆菌科ꎻ

Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ:放 线 菌 门ꎻ ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ: 未 确 定 的ꎻ Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｌｅｓ: 微 球 菌 目ꎻ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ: 链 霉 菌 科ꎻ Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ: 链 霉 菌 目ꎻ

Ｍｉｃｒｏｃｏｃｃａｃｅａｅ:微球菌科ꎻＣｙｔｏｐｈａｇａｌｅｓ:噬纤维菌目ꎻＫｏｃｕｒｉａ:考克氏菌属ꎻＰｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ:变形菌门ꎻＧａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ:伽马变形菌纲ꎻ在进

化分支图中ꎬ由内向外辐射的圆圈代表了从门到属(或种)的分类等级ꎬ小圆圈的直径与相对丰度大小成正比ꎻＬＤＡ 值分布柱状图显示 ＬＤＡ

得分大于设定值(默认设置为 ４)的物种ꎬ即组间具有统计差异的生物标记物ꎻ无显著差异的物种统一着色为黄色ꎬ差异物种 Ｂｉｏｍａｒｋｅｒ 跟随

组进行着色ꎬ若图中某一组缺失ꎬ则表明此组中并无差异显著的物种ꎬ故此组缺失

呈现出先升高再降低的趋势ꎬ其中 Ｚ２ 库尔勒地区土壤总含盐量最高ꎬ与 Ｚ１、Ｚ４、Ｚ５ 地区差异显著ꎮ Ｚ２、Ｚ４ 地

区的土壤有机碳含量最高ꎬＺ１ 地区最低ꎬ地区差异显著ꎮ 全氮的含量与土壤有机碳趋势相同ꎮ Ｚ１ 地区的土

壤有机碳和土壤全氮量均为最低ꎬ说明 Ｚ１ 地区的土壤肥力最低ꎮ
２.５　 微生物组成与环境因子关联分析

属水平的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关分析(图 ８)结果表明ꎬ不同种类的微生物与环境因子之间存在正相关或负相关

关系ꎮ 在真菌中ꎬ含盐量与裸子囊菌属 (Ｇｙｍｎｏａｓｃｕｓ)、Ａｐｏｒｏｓｐｏｒａ 呈极显著正相关ꎮ 含水量与镰刀菌属

(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)、青霉属(Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ)呈极显著负相关ꎮ 有机碳与丝盖伞属( Ｉｎｏｃｙｂｅ)、硬皮马勃属(Ｓｃｌｅｒｏｄｅｒｍａ)呈
极显著 负 相 关ꎮ 全 氮 与 硬 皮 马 勃 属 ( Ｓｃｌｅｒｏｄｅｒｍａ ) 呈 极 显 著 负 相 关ꎮ 在 细 菌 前 １０ 属 中ꎬ ｐＨ 与
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图 ５　 野生胀果甘草原生境土壤样品微生物丰富度和多样性指数的显著性检验(Ｐ<０.０５)

Ｆｉｇ.５　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｒｉｃｈｎｅｓｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎｗｉｌｄ Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｉｎｆｌａｔａ ｈａｂｉｔａｔ(Ｐ<０.０５)

Ｍａｒｉｎｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ 呈极显著正相关ꎬ与链霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)显著负相关ꎮ 含盐量与 ６ 个属的细菌呈极显著

正相关ꎬ分别为 Ｍａｒｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ、嗜盐单胞菌属(Ｈａｌｏｍｏｎａｓ)、Ａｌｉｉｆｏｄｉｎｉｂｉｕｓ、Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、需盐杆

菌属(Ｓａｌｅｇｅｎｔｉｂａｃｔｅｒ)ꎻ与 ２ 个属的细菌呈极显著负相关ꎬ分别为链霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)和鞘氨醇单胞菌属

(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)ꎮ 含水量与 ＭａｒｉｎｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍꎬＩｄｉｏｍａｒｉｎａ 和需盐杆菌属(Ｓａｌｅｇｅｎｔｉｂａｃｔｅｒ)呈极显著正相关ꎬ与
链霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)呈极显著负相关ꎮ

冗余分析(图 ９)表明ꎬ在真菌中ꎬ含水量是与群落分布相关程度最大的因子ꎬ含盐量是第二重要的环境因

子ꎻ在细菌中ꎬ含水量是与群落分布相关程度最大的因子ꎬ而有机碳是第二重要的环境因子ꎮ 土壤含水量均对

真菌和细菌群落分布影响大ꎬ而总含盐量只对土壤中真菌群落分布影响大ꎬ对细菌群落分布影响小ꎮ
２.６　 分布区内生物群落结构和多样性的差异

本研究中ꎬ阿拉尔、哈密地区的采样点包括盐碱荒漠、盐碱弃耕地和林下不同生境ꎬ通过三元相图可直观

查看采样点内三组样本在属水平上优势物种的差异ꎬ揭示盐碱地土壤微生物结构多样性特征ꎬ挖掘盐碱地特

殊菌群ꎮ 如图 １０ 所示ꎬ阿拉尔地区和哈密地区的土壤真菌在盐碱荒漠生境(Ｚ１.３、Ｚ３.１)丰度最低ꎬ而在林下

农田边(Ｚ１.１ 和 Ｚ１.２ꎻＺ３.２ꎬＺ３.３)丰度高ꎻ哈密地区的真菌仅有曲霉属(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)丰度较高ꎮ Ｚ１.２、Ｚ３.１ 的土
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图 ６　 基于 Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｕｎｉｆｒａｃ 距离的胀果甘草土壤真菌和细菌群落的主坐标分析

Ｆｉｇ.６　 ＰＣｏＡ ｏｆ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｕｓ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｉｎｆｌａｔａ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｕｎｉｆｒａｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

ＰＣｏＡ:主坐标分析 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏ－ｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓꎻＰＣ:主成分 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

壤细菌丰度低ꎬ但 Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ 在 Ｚ１.３ 丰度较高ꎻＭａｒｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ 在 Ｚ１.１ 丰度较高ꎬ呈现出盐碱地和非盐碱地

土壤优势细菌种类不同ꎮ

表 ３　 组间 Ａｄｏｎｉｓ分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｄｏｎｉｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｒｏｕｐｓ

组 Ｇｒｏｕｐ
真菌 Ｆｕｎｇｕｓ 细菌 Ｂａｃｔｅｒｉａ

Ｒ２ Ｐｒ(>Ｆ) Ｒ２ Ｐｒ(>Ｆ)

Ｚ１—Ｚ２ ０.２８７(０.７１３) ０.１０１ ０.２８５(０.７１５) ０.００１

Ｚ１—Ｚ３ ０.２５１(０.７４９) ０.３００ ０.３２５ (０.６７５) ０.００１

Ｚ１—Ｚ４ ０.３１５(０.６８５) ０.００１ ０.４１８(０.５８２) ０.００１

Ｚ１—Ｚ５ ０.２６７(０.７３３) ０.００１ ０.３３１ (０.６６９) ０.００１

Ｚ２—Ｚ３ ０.３４２(０.６５８) ０.１０１ ０.２６８(０.７３２) ０.００１

Ｚ２—Ｚ４ ０.４２９ (０.５７１) ０.００１ ０.３７２ (０.６２８) ０.１００

Ｚ２—Ｚ５ ０.３３６(０.６６４) ０.１００ ０.２９２ (０.７０８) ０.００１

Ｚ３—Ｚ４ ０.２７１(０.７２９) ０.２００ ０.２２５ (０.７７５) ０.４００

Ｚ３—Ｚ５ ０.２４５ (０.７５５) ０.３０１ ０.１８１(０.８１９) ０.９０１

Ｚ４—Ｚ５ ０.３１５(０.６８５) ０.００１ ０.２１８(０.７８２) ０.２０１

　 　 Ｒ２:不同分组对样本差异的解释度 Ｒ ｓｑｕａｒｅꎻＰｒ:Ｐ 值 Ｐ ｖａｌｕｅꎻＦ:检验值 Ｔｅｓｔ ｖａｌｕｅꎻＺ１:采集地新疆阿拉尔ꎻＺ２:采集地新疆库尔勒ꎻＺ３:采集地

新疆哈密ꎻＺ４:采集地新疆鄯善ꎻＺ５:采集地甘肃瓜州

３　 讨论

３.１　 土壤优势微生物

本研究中ꎬ物种注释结果表明ꎬ曲霉属 (Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)、地丝霉属(Ｇｅｏｍｙｃｅｓ)、镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)为属水

平上胀果甘草原生境土壤的优势真菌ꎮ 乌拉尔甘草的内生真菌研究中发现ꎬ曲霉属(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)和镰刀菌属

(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)为优势真菌[３５—３６]ꎬ本研究胀果甘草原生境中也存在这两个优势菌群ꎬ说明同属药用甘草原生境土

壤中优势菌群和内生菌有相似性ꎮ 辽宁药用植物研究[１９] 从 １４ 种药用植物土壤中分离真菌ꎬ发现镰刀菌属

(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)在 １４ 种药用植物土壤中均可分离得到ꎬ说明 Ｆｕｓａｒｉｕｍ 属真菌在一些药用植物的土壤中具有普遍

性ꎮ 本研究在野生胀果甘草原生境土壤中分离出曲霉属ꎬ潘争艳等在五味子土壤中也分离出曲霉属ꎬ说明曲
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图 ７　 胀果甘草分布区土壤理化性质方差分析

Ｆｉｇ.７　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅ ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｉｎ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ｏｆ Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｉｎｆｌａｔａ

不同小写字母表示不同处理之间差异显著(Ｐ< ０.０５)

霉属真菌的来源广泛ꎮ 不止如此ꎬ曲霉属真菌次生代谢产物多样ꎬ近年来也有新类型的发现ꎬ具有进一步研究

的价值[３７—３８]ꎮ
寡养单胞菌属(Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ)、Ｍａｒｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ 为胀果甘草原生境土壤的属水平上的优势

细菌ꎮ 黄芪、人参等药用植物的土壤中优势细菌为土壤杆菌(Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)、芽孢杆菌(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)、假单胞菌

(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)ꎬ本研究结果与之不同[１９]ꎮ 其中ꎬ寡养单胞菌属 ( Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ) 细菌中能够提取出

ｐａｒｉｔｒｉｓｉｄｅ Ａ 等多种次生代谢产物ꎬ此属资源丰富ꎬ其次生代谢产物的利用具有重要的价值[３９]ꎮ
通过比较土壤中优势真菌群落ꎬ我们发现ꎬ真菌和细菌丰度低的地区生境为盐碱荒漠或弃耕盐碱地ꎻ真菌

和细菌丰度均较高的地区ꎬ生境类型为林下和农田边ꎮ 结合土壤理化性质及 ｄｂＲＤＡ 分析ꎬ认为这可能与盐碱

弃耕地的低含水量有关ꎮ 另外ꎬ含有链格孢属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)真菌和链霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)细菌的地区ꎬ生境均

为林下ꎮ 其中ꎬ链霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)是具有应用前景的生防菌株ꎮ 在优势细菌中ꎬＩｄｉｏｍａｒｉｎａ 属在盐碱生

境中含量丰富ꎬ有研究表明ꎬ所有的 Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ 属物种都是从盐碱地环境中分离出来的ꎬ本属细菌的部分种可

能具有在生物技术和工业应用中生产蛋白酶的潜力[４０]ꎮ
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图 ８　 胀果甘草土壤中丰度前十的属真菌、细菌的 Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关性分析热图

Ｆｉｇ.８　 Ｓｐｅａｒｍａｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｈｅａｔ ｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｐ ｔｅｎ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｉｎｆｌａｔａ

垂直方向是环境因子信息ꎬ水平方向是物种信息ꎬ热图对应的是斯皮尔曼相关系数 ｒ 的值ꎬ介于－１ꎬ１ 之间ꎻｒ<０ 为负相关ꎬｒ>０ 为正相关

图 ９　 环境因子与土壤真菌、 细菌在属水平的冗余分析

Ｆｉｇ.９　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

ｄｂＲＤＡ:基于距离的冗余分析 Ｄｉｓｔａｎｃｅ－ｂａｓｅｄ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓꎻ土壤理化性质用箭头表示ꎬ连接箭头的长度表示一个理化因子与微生物群

落分布的相关程度

众多研究表明ꎬ微生物肥料的利用ꎬ对土壤荒漠化、盐渍化的治理有重要的价值ꎮ 因此ꎬ对原生境特殊和

优势土壤微生物的利用有望对野生甘草种群恢复提供帮助ꎬ同时ꎬ也有助于胀果甘草野生驯化和栽培种植ꎮ
３.２　 影响微生物群落结构和多样性的土壤理化因子

本研究调查涉及的样点ꎬ由新疆天山南麓阿拉尔地区至甘肃省河西走廊西部的瓜州县ꎬ纬度跨越不大ꎬ但
经度相差 １５ 度ꎬ海拔梯度较大ꎬ落差接近 ８００ｍꎮ 因此ꎬ经度和纬度梯度上ꎬ土壤微生物结构多样性特征具有

较大的空间分布异质性ꎮ 相关研究均表明ꎬ土壤微生物的丰度、菌群组成与土壤的 ｐＨ 值、含水量、有机质含

量等物理化学性质密切相关ꎬ其中ꎬ土壤含水量和盐度是关键因素[４１—４６]ꎮ 本研究结果也表明野生胀果甘草分

布区土壤微生物结构多样性特征的空间分布异质性ꎬ主要与分布区土壤的理化性质有关ꎬ尤其是水、盐因子ꎮ

１９７９　 ２３ 期 　 　 　 王倩倩　 等:不同分布区胀果甘草原生境土壤微生物群落结构特征及其影响因素 　
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图 １０　 真菌、细菌属水平上丰度排名前 １０ 的三元相图

Ｆｉｇ.１０　 Ｔｅｒｎａｒｙｐｌｏｔ ｏｆ ｆｕｎｇｉ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａ ａｔ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

图中 ３ 个顶点代表 ３ 个样本分组ꎬ圆圈代表物种ꎬ圆圈大小和相对丰度成正比ꎬ圆圈离哪一顶点越接近ꎬ表示此物种在这个分组中含量越高

有研究表明ꎬ土壤含水量在 ０—１５％范围内时ꎬ干旱半干旱区土壤细菌、真菌群落的多样性与土壤含水量

呈显著正相关关系[４７]ꎮ 本研究结果显示胀果甘草原生境含水量与曲霉属 ( Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)、 镰刀菌属

(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)、链格孢属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)、青霉属(Ｐｅｎｉｃｉｌｌｉｕｍ)真菌呈显著负相关ꎻ与 ＭａｒｉｎｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍꎬＩｄｉｏｍａｒｉｎａ、
Ａｌｉｉｆｏｄｉｎｉｂｉｕｓ 和需盐杆菌属(Ｓａｌｅｇｅｎｔｉｂａｃｔｅｒ)细菌呈显著正相关ꎬ与链霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)细菌呈显著负相关ꎮ
其中ꎬ青霉属和曲霉属真菌ꎬ能够产生多种次生代谢产物ꎬ具有抗菌、抗肿瘤、抗氧化等作用[４８—４９]ꎮ

胀果甘草原生境土壤总含盐量ꎬ与曲霉属(Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)、裸子囊菌属(Ｇｙｍｎｏａｓｃｕｓ)、Ａｐｏｒｏｓｐｏｒａ 真菌呈显著

正相关ꎬ与镰刀菌属(Ｆｕｓａｒｉｕｍ)、丝盖伞属( Ｉｎｏｃｙｂｅ)、硬皮马勃属(Ｓｃｌｅｒｏｄｅｒｍａ)真菌呈显著负相关ꎻ总盐含量

与 Ｍａｒｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、 Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ、 嗜 盐 单 胞 菌 属 ( Ｈａｌｏｍｏｎａｓ )、 Ａｌｉｉｆｏｄｉｎｉｂｉｕｓ、 Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、 需 盐 杆 菌 属

(Ｓａｌｅｇｅｎｔｉｂａｃｔｅｒ)这 ６ 种细菌的丰富度存在显著正相关关系ꎬ与链霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)和鞘氨醇单胞菌属

(Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ)细菌呈显著负相关ꎮ 细菌 Ｍａｒｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、Ｉｄｉｏｍａｒｉｎａ、Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ 为 ２０ 年内发现的新属ꎬ
现有研究较少ꎻ而嗜盐单胞菌属(Ｈａｌｏｍｏｎａｓ)、Ａｌｉｉｆｏｄｉｎｉｂｉｕｓ、需盐杆菌属(Ｓａｌｅｇｅｎｔｉｂａｃｔｅｒ)均为嗜盐细菌ꎬ原生

境中丰富度高的嗜盐细菌可能与胀果甘草的盐适应和耐盐机制有密切关系ꎮ 嗜盐细菌能够产生活性物质、胞
外多糖和各种酶可以在高盐、高 ｐＨ 值情况下发挥作用[５０]ꎬ对盐碱地的治理有重要的作用ꎮ 因此ꎬ以上高丰度

的嗜盐单胞菌属(Ｈａｌｏｍｏｎａｓ)、Ａｌｉｉｆｏｄｉｎｉｂｉｕｓ、需盐杆菌属(Ｓａｌｅｇｅｎｔｉｂａｃｔｅｒ)嗜盐细菌的发现ꎬ有助于利用耐盐碱

微生物改良土壤盐碱环境ꎬ修复土壤功能ꎬ对野生胀果甘草种群恢复和盐碱弃耕地修复具有重要价值ꎬ值得后

续研究ꎮ
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另外ꎬ野生胀果甘草土壤真菌和细菌空间分布的异质性也与生境类型有关ꎮ 本研究中 Ｚ１.３ 地区真菌丰

度低ꎬＺ３.１ 地区真菌和细菌丰度均低ꎬ可能与其盐碱生境有关ꎮ 通常认为ꎬ碳源充足的地区中ꎬ土壤微生物的

种类较丰富[５１]ꎮ 本研究中ꎬ林下、农田边生境中的植物根系及凋落物较盐碱地、弃耕地多ꎬ土壤中碳源更加丰

富ꎬ因此土壤微生物种类丰富ꎻ但有机碳对胀果甘草原生境土壤的真菌群落和细菌群落的影响并不相同ꎬ对真

菌影响小ꎬ对细菌影响大ꎬ其影响机制值得进一步研究ꎮ
３.３　 地理环境影响微生物分布

图 ４ 显示ꎬ哈密地区和鄯善地区的丰度前三属真菌种类相同ꎬ哈密、鄯善、瓜州地区丰度前 ３ 属的细菌种

类相同ꎬ３ 个地区均为温带大陆性干旱气候ꎬ光照丰富ꎬ日照充沛ꎬ昼夜温差大ꎬ适宜胀果甘草生长ꎬ且都是胀

果甘草单独分布区ꎬ说明优势微生物的种类与地理环境密切相关ꎮ
野生胀果甘草主要分布于新疆ꎬ另有少量分布于甘肃ꎮ 在新疆分布在塔里木盆地和东疆吐哈盆地的盐碱

荒漠草甸ꎬ在甘肃分布在河西走廊的干旱半干旱地带[１４ꎬ５２]ꎮ 本研究样点由新疆天山南麓塔克拉玛干沙漠北

沿至甘肃河西走廊西端ꎬ覆盖了野生胀果甘草的分布区域ꎬ新疆阿拉尔、库尔勒位于南疆ꎬ哈密、鄯善位于东

疆ꎬ瓜州地区位于甘肃西北部ꎬ沿甘肃向东南ꎬ根据我们野外调查和采集ꎬ发现原植物志记载的胀果甘草分布

区ꎬ已采集不到野生胀果甘草ꎮ 这可能与近几十年来新疆和甘肃河西地区气温升高ꎬ降水量增加的变化[５３—５４]

有关ꎮ 土壤盐分的动态变化受气温和降水的变化的影响ꎬ而盐分是对细菌群落结构影响很大的因素ꎬ能够通

过改变土壤肥力影响微生物群落的生长环境[ ５５]ꎬ因此ꎬ地理环境也是影响土壤微生物结构和多样性的重要

因素ꎮ

４　 结论

本研究挖掘出野生胀果甘草原生境土壤中优势真菌和细菌ꎬ并发现不同分布区真菌和细菌的多样性和丰

富度的差异ꎮ 野生胀果甘草原生境土壤真菌和细菌的空间分布异质性与土壤的含水量、总含盐量密切相关ꎬ
也与野生胀果甘草的生境类型、地理环境相关ꎮ

另外ꎬ本研究中发现嗜盐细菌嗜盐单胞菌属(Ｈａｌｏｍｏｎａｓ)、Ａｌｉｉｆｏｄｉｎｉｂｉｕｓ、需盐杆菌属(Ｓａｌｅｇｅｎｔｉｂａｃｔｅｒ)ꎬ有
研究表明这些细菌能够产生活性物质、胞外多糖和各种酶ꎬ因此我们推测其在改良土壤盐碱环境ꎬ修复土壤功

能的方面可能具有作用ꎬ该发现对野生胀果甘草种群恢复和盐碱弃耕地修复具有重要价值ꎬ为土壤微生物的

利用方面提供了新的视角ꎮ
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