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沿黄灌区盐碱地不同盐生植物根际土壤细菌群落特征
和生态功能预测
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１ 内蒙古农业大学资源与环境学院，内蒙古自治区土壤质量与养分资源重点实验室，呼和浩特　 ０１００１８

２ 农业生态安全与绿色发展自治区高等学校重点实验室，呼和浩特　 ０１００１８

３ 内蒙古民族大学，通辽　 ０２８０００

摘要：盐生植物根际土壤细菌是盐碱地生态治理的有效工具，但由于其培养过程不确定性高、功能探索程度小导致利用效率难

以提升。 为了提高沿黄灌区盐生植物根际细菌利用效率，在鄂尔多斯沿黄灌区盐碱地内选取黄花补血草 Ｌｉｍｏｎｉｕｍ ａｕｒｅｕｍ、芨
芨草 Ａｃｈｎａｔｈｅｒｕｍ ｓｐｌｅｎｄｅｎｓ、碱蓬 Ｓｕａｅｄａ ｇｌａｕｃａ、芦苇 Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ、羊草 Ｌｅｙｍｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ、砂引草 Ｍｅｓｓｅｒｓｃｈｍｉｄｉａ ｓｉｂｉｒｉｃａ Ｌｉｎｎ
六种盐生植物，通过 １６Ｓ 扩增子测序技术分析其根际细菌群落与组成，并通过文献检索和 ＰＩＣＲＵＳｔ２ 方法进行功能预测。 结果

表明：（１）在六种植物根际土壤共检测到细菌 ３８ 门、９７ 纲、２２６ 目、３７２ 科、６５９ 属，其中在六种植物内均稳定存在的优势菌门为

变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）和厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）。 （２）ＰＣｏＡ 分析表明，根际土壤 β 多样性表现出

砂引草、黄花补血草和羊草相近，碱蓬和芨芨草相近的规律。 （３）ＬＥｆＳｅ 分析表明碱蓬根际存在 ６ 类差异性细菌，芦苇根际５ 类，
砂引草与羊草各 ２ 类。 （４）六种植物根际差异性细菌功能差异较大，而共有细菌功能则均与耐盐促生能力相关。 （５）ＰＩＣＲＵＳｔ２
功能预测发现泌盐植物根际土壤功能丰度显著高于其他植物（Ｐ＜０．０５）。 综上，在耐盐促生菌筛选过程中应以多种植物根际土

壤做为筛选基质，同时需要重视泌盐植物的应用。 研究为沿黄灌区盐碱地盐生植物根际土壤细菌后续培养利用提供了一定理

论依据。
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Ｒｉｖｅｒ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ａｒｅａ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； ｈａｌｏｐｈｙｔｅｓ； ｓａｌｉｎｅ⁃ａｌｋａｌｉ ｌａｎｄ ａｌｏｎｇ ｔｈｅ ｙｅｌｌｏｗ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ａｒｅａ； ＰＩＣＲＵＳｔ２
ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ

中国具有广袤的盐碱化土地。 鄂尔多斯沿黄灌区盐碱地位于河套平原盐碱地，是我国重要的灌区之一，
由于其独特的地理位置和常年灌排不均导致的土壤盐碱化已经对当地农业生产产生了重大负面影响，急需对

该地区盐碱地进行治理［１］。
土壤细菌通过与作物的相互作用、产生多种植物激素和分泌物等功能，在帮助作物适应盐胁迫的过程中

发挥着重要作用［２—４］。 因此，土壤细菌群落的结构及其生态功能可能会显著的影响盐碱环境中作物的生长状

况。 目前，已经有大量针对土壤细菌促作物耐盐能力的研究［５—８］。 例如：分离于盐生植物盐角藻根际的细菌

可以提升可可豆在 ０．２ｍｏｌ ／ Ｌ ＮａＣｌ 下的生长状况［９］，在鄂尔多斯盐碱地盐生植物根际细菌分离所得的多种根

际细菌均可以提升小麦幼苗在盐胁迫下的生长状况［１０］。 同时，盐生植物根际细菌群落具有更加高效显著的

耐盐促生作用［１１］。
盐生植物根际土壤细菌为盐碱化土壤改良和提高作物耐盐性提供了新的思路。 耐盐促生菌应用的兴起

与应用，需要我们更多更精确的获得盐生植物根际耐盐促生细菌［１２］。 然而，根际微生物组结构组成和相对丰

度具有植物物种特异性［１３］。 同时，不同基因型甚至是不同发育阶段的植物其根际微生物组均会具有显著差

异［１４］。 不同植物微生物组间的功能差异显著降低了根际耐盐促生菌开发利用速率。
盐生植物根际促生菌是治理盐碱灾害的有效措施，但其开发利用效率受到植物物种特异性的影响。 因

此，本研究针对内蒙古鄂尔多斯沿黄灌区盐碱地盐生植物根际细菌群落，基于 １６Ｓ 扩增子测序结果，对当地主

要盐生植物根际细菌群落特征进行研究，并通过文献检索及 ＰＩＣＲＵＳｔ２ 功能预测等分析，探究该地区主要盐

生植物根际细菌群落生态功能及功能丰度，以期明确不同盐生植物在根际耐盐促生菌筛选中的不同潜力。 为

盐生植物根际耐盐促生菌高效开发利用、盐碱地生态治理和盐土农业进一步发展提供理论依据与数据支撑。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

试验区位于内蒙古鄂尔多斯市杭锦旗伊和乌素苏木巴音门和嘎查亿丰源农业产业示范园。 地理坐标
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１０７°８４′Ｎ、４０°０６′Ｅ，平均海拔 １１８４．３ ｍ，属于温带半干旱高原大陆性季风气候，春季风大沙多，夏秋高温少雨，
冬季寒冷漫长。 年平均气温 ７．９ ℃，年平均降雨量 １７０．２ ｍｍ，降水主要集中在 ７—９ 月份，占全年降水量的

６０％，土壤类型为潮灌淤土。
１．２　 试验方法

本文样品采集于 ２０２２ 年植物生长旺盛季 ８ 月中下旬。 选取无人为扰动、植被覆盖度高的天然盐碱草地，
在采样地内划定 ３ 个间隔 １０ ｍ 以上的 １ ｍ×１ ｍ 样方框，根据样方内植物分布具体状况选取主要的六种盐生

植物（黄花补血草（ＨＨ） Ｌｉｍｏｎｉｕｍ ａｕｒｅｕｍ、芨芨草（ＪＪ） Ａｃｈｎａｔｈｅｒｕｍ ｓｐｌｅｎｄｅｎｓ、碱蓬（ＪＰ） Ｓｕａｅｄａ ｇｌａｕｃａ、芦苇

（ＬＷ） Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ、羊草（ＹＣ） Ｌｅｙｍｕｓ ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ、砂引草（ＳＹ） Ｍｅｓｓｅｒｓｃｈｍｉｄｉａ ｓｉｂｉｒｉｃａ Ｌｉｎｎ）进行采样。 使

用消毒后的铁铲将植物根系完整挖出，去除根系附近的石子及植物残体后轻轻抖掉浮土，收集紧紧附着于植

物根际表面厚度 ３ ｍｍ 以内的土壤作为根际土，混合后装于无菌无酶离心管中，将其放入冰盒带回实验室备

用。 每种植物采集根际土壤样品 ３ 个，６ 种植物共采集根际土壤样品 １８ 个。
采集的根际土壤样品在回到实验室后储存于－８０ ℃冰箱中用于后续测序。 细菌 １６Ｓ 扩增子测序土壤样

品总 ＤＮＡ 的提取使用 Ｅ．Ｚ．Ｎ．Ａ． ｓｏｉｌ ＤＮＡ ｋｉｔ 试剂盒 （Ｏｍｅｇａ Ｂｉｏ⁃ｔｅｋ， Ｎｏｒｃｒｏｓｓ， ＧＡ， Ｕ．Ｓ．），使用 １６Ｓ ｒＲＮＡ
基因 Ｖ３—Ｖ４ 可变区引物 ３３８Ｆ （５′⁃ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ⁃３′） 和 ８０６Ｒ （５′⁃ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡ
ＡＴ⁃３′），对 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３—Ｖ４ 可变区进行扩增。 将同一样本的 ＰＣＲ 产物混合后使用 ２％琼脂糖凝胶回

收 ＰＣＲ 产物，采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｍｉ ｓｅｑ ＰＥ３００ 平台（上海美吉生物医药科技有限公司）进行测序。
１．３　 数据处理

盐生植物根际土壤细菌群落 α 多样性采用 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数和 Ｃｈａｏ１ 指数进行表征。
相关计算公式为：

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数： Ｈ ＝－ ∑
Ｓ１

ｉ ＝ １

ｎ１

Ｎ
ｌｎ

ｎｉ

Ｎ
（１）

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数： Ｄ ＝
∑
Ｓ１

ｉ ＝ １
ｎｉ（ｎｉ － １）

Ｎ（Ｎ － １）
（２）

Ｃｈａｏ１ 指数： Ｃ＝Ｓ１＋
ｎ１（ｎ１－１）
２（ｎ２－１）

（３）

式中，Ｓ１ 为观察到的 ＯＴＵ 数目，ｎｉ ＝含有 ｉ 条序列的 ＯＴＵ 数目；Ｎ＝所有序列数。
采用 Ｅｘｃｅｌ ２０２１ 和 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２３ 软件对数据进行处理与绘图。 采用单因素（ｏｎｅ⁃ｗａｙ ＡＮＯＶＡ）和 Ｄｕｎｃａｎ 法

进行方差分析和多重比较。 利用 Ｒ ４．３．０ 软件中 Ｖｅｇａｎ 包进行 ＰＣｏＡ 分析、ＵｐＳｅｔＲ 包进行 ｕｐｓｅｔ 分析，使用

ＡＮＯＳＩＭ 方法进行组间差异检验。 采用 ＰＩＣＲＵＳｔ 方法将现有的 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因测序数据与 ＫＥＧＧ 数据库对

比，比较功能基因在生物代谢通路上的丰度差异。

２　 结果与分析

２．１　 不同盐生植物根际细菌群落结构与组成

通过对沿黄灌区 ６ 种盐生植物根际土壤样品的 １６Ｓ 扩增子测序，共获得优化序列 ９８９５０１ 条。 所有样本

共检测到细菌 ３８ 门、９７ 纲、２２６ 目、３７２ 科、６５９ 属。 图 １ 表示门水平下不同盐生植物根际细菌群落组成，由图

可知 ６ 种盐生植物根际土壤均为优势类群的门有变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）、厚壁

菌门（ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、拟杆菌门 （ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ）、绿湾菌门 （ Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、粘菌门 （ Ｍｙｘｏｃｏｃｃｏｔａ）、芽单胞菌门

（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｏｔａ），酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ）除碱蓬外均为优势类群、奇异球菌门（Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｏｔａ）为砂引草

独有优势类群、Ｍｅｔｈｙｌｏｍｉｒａｂｉｌｏｔａ 为羊草独有优势类群，脱磺杆菌门（Ｄｅｓｕｌｆｏｂａｃｔｅｒｏｔａ）为芦苇独有优势类群，
Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ 在砂引草、碱蓬和芦苇中为优势类群。 其中变形菌门、放线菌门和厚壁菌门在六种植物根际土
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壤中占主导地位，约占细菌总丰度的 ６７．３７％。 不同植物之间根际土壤细菌群落存在一定差异，羊草、芨芨草

和芦苇三种禾本科植物根际土壤中拟杆菌门、绿湾菌门含量明显低于其他三种植物。

图 １　 不同盐生植物根际细菌群落组成

Ｆｉｇ．１　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈａｌｏｐｈｙｔｅｓ

ＨＨ：黄花补血草；ＪＪ：芨芨草；ＪＰ：碱蓬；ＬＷ：芦苇；ＹＣ：羊草；ＳＹ：砂引草

２．２　 不同盐生植物根际细菌群落多样性

研究区内的三种禾本科植物与三种非禾本科植物的根际细菌群落 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数存在显著差异。 三种禾

本科植物中羊草的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数显著低于其他两种禾本科植物。 两种泌盐植物砂引草与黄花补血草 Ｓｈａｎｎｏｎ
指数相近，而碱蓬则显著低于砂引草和黄花补血草。 芨芨草和芦苇的 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显著低于其他四种植物，
而羊草虽然 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数指数显著低于其他植物，但其 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显著高于其他植物。 Ｃｈａｏ１ 指数与

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数表现出同样规律。
ＰＣｏＡ 分析可知，六种植物根际细菌群落 β 多样性具有显著差异，根际细菌群落组成存在明显不同。 芨

芨草和碱蓬，黄花补血草与羊草距离较近，说明两种植物根际细菌群落组成较为相似。

表 １　 不同盐生植物根际细菌群落多样性指数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈａｌｏｐｈｙｔｉｃ ｐｌａｎｔｓ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ ｉｎｄｅｘ

覆盖率
Ｃｏｖｅｒａｇｅ ／ ％

ＳＹ ４．９±０．０７ａｂｃ ０．０２±０ａｂ ７８１．４６±１０．５３ａｂ ０．９９

ＪＰ ４．８１±０．０１ｂｃ ０．０２±０ａｂ ７２１．５６±２１．４１ｂｃ ０．９９

ＹＣ ４．６５±０．０９ｃ ０．０２±０ａ ６８６．８６±１７．３８ｃ ０．９９

ＨＨ ４．９±０．０２ａｂｃ ０．０２±０ａｂ ７５７．３９±５．１１ａｂｃ ０．９９

ＪＪ ５．０５±０．０１ａｂ ０．０１±０ｂ ７７４．６８±２．９５ａｂ ０．９９

ＬＷ ５．１４±０．０２ａ ０．０１±０ｂ ８３３．４６±１１．７９ａ ０．９９
　 　 采用属水平数据进行 α 多样性分析，表中数据为均值±标准差显著性标记，同一列不同小写字母表示具有显著性差异（Ｐ＜０．０５）；ＨＨ：黄花

补血草；ＪＪ：芨芨草；ＪＰ：碱蓬；ＬＷ：芦苇；ＹＣ：羊草；ＳＹ：砂引草

２．３　 不同盐生植物根际差异细菌及其功能

通过 ＬＥｆＳｅ 分析六种植物根际土壤中存在显著差异的门水平细菌群落。 结果表明，黄花补血草和芨芨草

的根际菌群构成与其他四种植物间不存在显著差异菌门。 碱蓬、芦苇、砂引草和羊草四种植物之间存在 １５ 个

显著差异菌门。 碱蓬根际土壤中，酸杆菌门、ＷＳ２、Ｄｅｐｅｎｄｅｎｔｉａｅ、ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ＿ｋ＿＿ｎｏｒａｎｋ＿ｄ＿＿Ｂａｃｔｅｒｉａ、ＭＢＮＴ１５
和浮霉菌门的相对丰度显著差异于其他植物，前人的研究表明，酸杆菌门、ＭＢＮＴ１５ 和浮霉菌门已知功能均涉

及有机化合物矿化分解。 芦苇根际土壤中绿湾菌门、ＳＡＲ３２４＿ｃｌａｄｅＭａｒｉｎｅ＿ｇｒｏｕｐ＿Ｂ、ＮＢ１－ｊ、硝化螺旋菌门
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图 ２　 不同盐生植物根际细菌群落 ＰＣｏＡ 分析图

　 Ｆｉｇ． ２ 　 ＰＣｏＡ Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈａｌｏｐｈｙｔｉｃ ｐｌａｎｔｓ

采用属水平数据进行 ＰＣｏＡ 分析

（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒｏｔａ）和纤维杆菌门（Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｏｔａ）的相对丰

度显著差异于其他植物，其中，绿湾菌门、 ＳＡＲ３２４ ＿
ｃｌａｄｅＭａｒｉｎｅ＿ｇｒｏｕｐ＿Ｂ 和 ＮＢ１－ｊ 已知功能均涉及硫元素

氧 化 或 还 原。 羊 草 根 际 土 壤 中 拟 杆 菌 门 和

Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ 的相对丰度显著差异于其他植物，这些

菌门已知功能均涉及碳水化合物降解功能。 砂引草根

际土壤中变形菌门和 Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｏｔａ 的相对丰度显著差

异于其他植物。
２．４　 不同盐生植物根际共有细菌群落及其功能

六种不同盐生植物根际共有菌属 ５２９ 种，其中芦苇

根际独有菌属 １２８ 种，芨芨草根际独有菌属 １８ 种，砂引

草根际独有菌属 １２ 种，羊草根际独有菌属 １１ 种，黄花

补血草根际独有菌属 ４ 种，而碱蓬根际独有菌属仅有 ２
种。 在不同植物交集中，碱蓬、黄花补血草和芦苇三种

植物以及羊草、碱蓬和芦苇三种植物间无共有菌属。 通

过文献检索的方式初步分析六种不同盐生植物根际共

有菌属中丰度占比 ０．１％以上的已分类菌属功能，结果

表明大多数菌属已知功能均涉及产铁载体、产多种植物激素和甜菜碱等分泌物以及提高土壤中碳、氮、磷利用

率等功能。

图 ３　 门水平根际细菌群落 ＬＥｆＳｅ 分析

Ｆｉｇ．３　 ＬＥｆＳｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ Ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

ＬＤＡ：线性回归分析 Ｌｉｎｅａｒ ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ；ＬＤＡ 值大小表示每个物种丰度对差异效果影响的程度；ＬＥｆＳｅ 分析： 线性判别分析 Ｌｉｎｅａｒ

ｄｉｓｃｒｉｍｉｎａｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ Ｅｆｆｅｃｔ Ｓｉｚｅ

２．５　 不同盐生植物根际细菌群落功能预测

通过 １６Ｓ 扩增子测序结果与 ＫＥＧＧ 数据库进行比对分析，共获得 ６ 类一级代谢通路：代谢（Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）、
遗传信息处理（Ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ）、环境信息处理（Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ）、细胞过程

（Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ）、有机系统（Ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ ｓｙｓｔｅｍｓ）、人类疾病（Ｈｕｍａｎ ｄｉｓｅａｓｅｓ），其中代谢这一通路最为普

遍，占总体丰度的 ７８．０９％，而其他五类通路占比均在 １０％以下。 在 ６ 类代谢通路下共有 ４６ 类二级代谢通路，
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丰度占比 １％以上的共有 １８ 类，主要涉及全局与概述图谱（Ｇｌｏｂａｌ ａｎｄ ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｍａｐｓ，４０．３３％）、碳水化合物代

谢（Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ，９．２４％）、氨基酸代谢（Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ，８．１８％）等功能。 方差分析结果显

示，砂引草根际细菌群落功能丰度显著高于其他植物。

图 ４　 属水平根际细菌群落 Ｕｐｓｅｔ 图

Ｆｉｇ．４　 Ｕｐｓｅｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ Ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ

表 ２　 部分根际差异菌门功能

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐａｒｔｉａｌ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ

物种 Ｓｐｅｃｉｅｓ 菌门 Ｐｈｙｌｕｍ ＩＤ 功能 Ｆｕｎｃｔｉｏｎ

ＬＷ 绿湾菌门 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ 通过独特的 ３⁃ＨＰ 途径固定 ＣＯ２，并且参与氮、硫循环［１５］

ＳＡＲ３２４＿ｃｌａｄｅＭａｒｉｎｅ＿ｇｒｏｕｐ＿Ｂ 具有固定无机碳和代谢 Ｃ 化合物所需的基因，具有氧化硫的能力［１６—１７］

ＮＢ１－ｊ 硫酸盐还原细菌［１８］

硝化螺旋菌门 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒｏｔａ 具有亚硝酸盐氧化功能［１９—２０］

纤维杆菌门 Ｆｉｂｒｏｂａｃｔｅｒｏｔａ 纤维素降解的重要细菌［２１—２２］

ＪＰ 酸杆菌门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉｏｔａ
与降解植物残体，铁、碳循环有关，具有较高的总碳水化合物活性酶（ｃａｚｙｍｅ）家族的总

丰度和多样性［２３—２４］

ＭＢＮＴ１５
对低分子量有机物进行完全矿化，其绝大多数成员具有有氧呼吸和异化铁还原能力，
一些物种还可以还原硫和氮化合物［２５］

浮霉菌门 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｏｔａ
其深层分支具有厌氧氨氧化作用，能生产多种小分子化合物，基因组中存在大量碳水

化合物活性酶［２６—２７］

ＹＣ 拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｏｔａ 是复杂碳水化合物的主要降解微生物［２８—２９］

Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ 具有二氧化碳固定和水解碳水化合物能力［３０］

ＳＹ 变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 对地球碳、氮和磷循环具有重要作用［３１］

　 　 ３⁃ＨＰ： ３⁃羟基丙酸 ３⁃Ｈｙｄｒｏｘｙｐｒｏｐｉｏｎａｔｅ

３　 讨论

３．１　 不同盐生植物根际细菌群落组成与结构

放线菌门和变形菌门细菌对碳源具有明显的趋化反应［４５］，而趋化反应是细菌定植于植物根际的第一步。

６４１２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４５ 卷　
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因此，本研究中放线菌门和变形菌门丰度在六种植物根际细菌群落中占绝对优势地位。 在六种植物根际均占

有稳定比例的厚壁菌门能够通过产生芽孢抵抗脱水并适应极端环境，同时，厚壁菌门在凋落物分解初始阶段

起着重要作用［４６—４７］。 拟杆菌门和酸杆菌门丰度在禾本科植物与非禾本科植物间表现出很大差异。 有研究表

明拟杆菌门在凋落物分解后期半纤维素降解中起着关键作用［４６］，酸杆菌门具有很高的总碳水化合物酶基因

丰度，在木质纤维素分解中具有很大潜力［２４］。 可能是因为羊草、芦苇和芨芨草三类禾本科植物相对其他植物

根系更加发达，根系分泌物较多，从而导致了两类碳水化合物降解细菌的聚集。

表 ３　 部分根际共有菌属功能

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐａｒｔ ｏｆ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｈａｒｅｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ

菌种 Ｓｐｅｃｉｅｓ 功能 Ｆｕｎｃｔｉｏｎ

考克氏菌 Ｋｏｃｕｒｉａ 常见的产铁载体菌，可生产磷酸盐增溶剂和 ＩＡＡ［３２］

动性球菌属 Ｐｌａｎｏｃｏｃｃｕｓ 常被用于碳氢化合物降解，可产多种抗氧化物质的嗜盐细菌［３３］

芽孢杆菌属 Ｂａｃｉｌｌｕｓ 产铁载体、植物激素，溶解磷、钾，吸附镉，抵御病原菌入侵［３４—３６］

节杆菌属 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ 能够有效的利用有机和无机化合物，产植物激素，固氮，裂解有害菌［３７］

副球菌属 Ｐａｒａｃｏｃｃｕｓ 在好养条件下进行反硝化和硫氧化，具有硫酸盐降解功能［３８—３９］

鞘氨醇单胞菌 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ
寡营养环境中的关键贡献者，能够分解复杂有机化合物，产生多种植物激素，如赤霉素和吲哚

乙酸等［４０—４１］

盐单胞菌属 Ｈａｌｏｍｏｎａｓ
异养硝化和好氧反硝化细菌，具有固氮能力，可产甜菜碱等多种胞外聚合物，通过产生与盐分

相容的溶质在高盐环境下生存［４２—４４］

　 　 ＩＡＡ： 吲哚乙酸 Ｉｎｄｏｌｅ⁃３⁃ａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄ

图 ５　 不同盐生植物根际细菌群落功能预测

Ｆｉｇ．５　 Ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｈａｌｏｐｈｙｔｅｓ

不同小写字母表示不同盐生植物间根际细菌功能群落丰度具有显著差异（Ｐ＜０．０５）

本研究中不同植物根际土壤中丰度占比 １％以下的菌门组成差异较大。 由于不同植物根际分泌物存在

差异，导致其根际微环境间也存在一定差异。 Ｚｈｏｕ 等［４８］ 研究表明，微生物中稀有类群对全球变化引起的生

境变化更为敏感。 Ｘｕ 等［４９］和 Ｌｉ 等［５０］在细菌对土壤改良剂施用响应的研究中同样发现稀有细菌群落比常见

细菌群落更加敏感。 这与本研究结果相符。 同时，Ｌｉ 等［５０］认为，稀有类群较窄的生态位宽度可能是其对环境

变化敏感的原因。 植物根际微生物组可以影响植物生长、养分吸收以及对一系列生物及非生物胁迫的抗性，
这些土壤中与植物相关的微生物在感应到植物分泌物中的信号物质后，就会通过鞭毛向植物运动并定植在植

物根系附近［５１—５２］。 同时，植物在受到生物或非生物胁迫后会主动募集并重塑根际微生物组从而对抗胁迫

（“Ｃｒｙ ｆｏｒ ｈｅｌｐ”假说），不同基因型植物根际分泌特性与土壤微生物代谢底物偏好模式相互作用，形成了根际
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微生物群落的组装模式［５３—５４］。 这种复杂的组装模式也是不同植物根际微生物组具有很大差异的原因之一。
植被类型与土壤环境显著影响着植物根际细菌群落结构及多样性［４７］。 ＰＣｏＡ 分析表明芦苇根际微生物

组成显著区别于其他五种植物。 这可能是因为芦苇主要分布于土壤含水量较高的环境中，土壤环境的变化使

植物根际细菌群落发生了变化。 黄花补血草和砂引草在 ＰＣｏＡ 分析结果中距离较近，而与碱蓬相距较远。 黄

花补血草与砂引草具有相同的通过盐腺向体外分泌盐分的耐盐机制（泌盐植物），而与黄花补血草同属木兰

纲石竹目的碱蓬则属于稀盐植物，不同或相同的耐盐机制可能是植物间根际细菌群落组成显著不同或相似的

原因［５５—５７］。
３．２　 不同盐生植物根际细菌群落功能预测

ＬＥｆＳｅ 分析结果显示，芦苇根际差异性细菌功能与硫循环有关。 这可能是由于芦苇主要分布于河流湿地

附近，夏季高温及湿地土壤中厌氧环境使植物残体在分解过程中释放出较多硫化物，从而使更多硫相关细菌

富集在芦苇根际附近［１８，５８—５９］。 姚远等对盐碱胁迫下松嫩草原羊草根际效应的研究表明随着盐碱程度的增加

羊草根际与非根际土壤中总有机碳含量均出现不同程度的下降，但根际土中下降程度小于非根际土，且同盐

碱程度下根际土总有机碳含量均高于非根际土［６０］。 这种现象的产生与羊草根际由微生物产生的“激发效

应”有密切的关系，而本研究中羊草根际差异性细菌拟杆菌门和 Ｐａｔｅｓｃｉｂａｃｔｅｒｉａ 均被认为和复杂碳水化合物降

解功能有关，这进一步说明植物在外界胁迫下会与微生物相互作用重新塑造根际微环境来对抗相应的

胁迫［３０，６１—６２］。
植物根际共有细菌普遍具有如产铁载体、产植物激素及各类胞外聚合物等耐盐促生的重要能力［４，６３］。 土

壤的理化性质会宏观地影响该地区土壤中的微生物类群及其功能，而不同植物类型则影响了哪些微生物能在

根际富集，因此，同一地区植物根际共有微生物类群功能往往响应土壤大环境，而不同植物根际土壤差异细菌

功能则于根际小环境更相关。
本研究中 ＰＩＣＲＵＳＴ２ 功能预测结果显示，一级代谢通路以代谢功能占绝对优势，这与他人在盐胁迫下对

根际细菌功能预测的结果一致［６４—６５］，这说明盐胁迫下植物更倾向于调整代谢途径适应或对抗盐胁迫。 在二

级代谢通路中主要以全局与概述图谱、碳水化合物代谢、氨基酸代谢为主。 碳水化合物和氨基酸在土壤微生

物的新陈代谢中起着重要作用，土壤微生物通过摄取碳水化合物和氨基酸获得能量，同时，其代谢产物的主要

成分也是碳水化合物和氨基酸［６６］。 碳水化合物代谢能够利用碳水化合物提升土壤养分含量，并且可以促进

土壤氮、磷循环［６７—６８］。 氨基酸及一些以氨基酸为前体合成的多胺如脯氨酸、苯丙氨酸、亚精胺等可以通过不

同方式提高植物耐盐碱能力，同时氨基酸代谢还是碳、氮代谢的中枢［６７，６９］。 对盐碱环境中生长的玉米和碱蓬

的根际土壤进行功能预测，结果同样显示碳水化合物代谢以及氨基酸代谢在二级代谢通路中占据重要地

位［７０—７１］，这说明碳水化合物代谢以及氨基酸代谢在适应盐碱胁迫中起着重要作用。 而在本研究中泌盐植物

根际功能丰度最高，因此在后续研究中应增加对泌盐植物的重视。

４　 结论

鄂尔多斯沿黄灌区各盐生植物根际细菌群落存在明显差异，而其中变形菌门、放线菌门和厚壁菌门三类

菌门为各植物根际中稳定存在的优势菌门。 不同植物根际差异性细菌功能存在明显不同，与植物类型和植物

生长“小环境”关系密切；而六种植物根际共有细菌功能则均和促植物耐盐功能相关，与盐碱胁迫的“大环境”
联系紧密，在耐盐促生菌筛选工作中应以多种植物根际土壤为筛选基质而非单一植物。 根际土壤细菌功能预

测表明，泌盐植物根际微生物功能丰度更高，而泌盐植物在盐生植物根际细菌的筛选及利用上并未受到重视，
在后续研究中应该更加注重这类植物的应用。
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