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摘　 要:为揭示盐碱环境下盐爪爪内生菌群落结构组成及其多样性ꎬ以新疆 ５ 个典型盐碱地区的盐爪爪为研究

对象ꎬ采用高通量测序技术分别对其根部和地上部分样品的内生菌进行分析ꎮ 结果表明:获得的 ３６６ 个细菌操作分

类单元(Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓꎬ ＯＴＵｓ)共涉及 １６ 个门ꎬ７０ 个目ꎬ３２１ 个属ꎻ以变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、厚壁菌门

(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)、放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)为主要菌门ꎮ 获得的 ８６９ 个真菌 ＯＴＵｓ 共涉及 １４ 个门ꎬ８６ 个目ꎬ２９１ 个属ꎻ以
子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、油壶菌门(Ｏｌｐｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)为主要菌门ꎮ 其中ꎬ嗜盐单胞菌属

(Ｈａｌｏｍｏｎａｓ)和链格孢属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)占绝对优势ꎮ 不同地区和不同组织的内生细菌群落和内生真菌群落组成及群

落丰富度差异显著ꎮ 土壤中的钠离子(Ｎａ＋)、氯离子(Ｃｌ－)和电导率(ＥＣ)与内生菌主要门的分布呈显著正相关关

系ꎬ表明不同地区内生群落的构成差异主要与土壤盐碱化相关ꎮ 研究初步揭示了新疆盐碱地区盐爪爪内生菌群落

结构组成与分布格局ꎬ对阐明内生菌在生态系统的演替、生物多样性及其生态功能具有科学意义ꎮ
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　 　 土壤盐碱化是当今世界旱地农业面临的重大

生态环境问题ꎮ 新疆被称为世界盐碱地博物馆ꎬ该
地区盐碱土面积占中国盐碱土总面积 (９ ９１３ 万

ｈｍ２) 的 ２２.０１％ꎻ其中ꎬ受不同程度盐渍化危害的耕

地面积占总耕地面积的 ３０.１２％ꎮ 土地盐渍化已严

重限制和阻碍了旱区农业开发及可持续发展[１]ꎮ
盐爪爪 (Ｋａｌｉｄｉｕｍ ｆｏｌｉａｔｕｍ) 为藜科多年生灌木ꎬ多
分布于南北新疆极端盐碱的荒漠沙土中ꎮ 作为一

种典型盐生植物ꎬ盐爪爪可在盐渍化环境中生长ꎬ
能不断从外界吸收大量盐离子ꎬ具有改良盐碱地土

壤性质、降低土壤含盐量和增加土壤有机质的作

用[２]ꎬ在干旱半干旱地区的水土保持、农作物的耐

盐育种以及盐渍化土壤的改良等方面有重要的生

态和经济价值ꎮ
植物内生菌是指存活于健康植物组织内部ꎬ不

引发宿主植物表现出明显感染症状的微生物类

群[３]ꎮ 内生菌可改善植物生长状况ꎬ提高其抵抗盐

碱、干旱和病虫害等环境胁迫的能力[４－５]ꎮ 目前ꎬ关
于盐爪爪的研究多集中于其形态解剖特点[６]、适盐

特性以及耐盐分子机理等方面[７]ꎬ新疆特殊环境微

生物资源挖掘创新团队前期对新疆干旱荒漠及核

辐射污染环境中的盐爪爪内生群落构成进行了初

步研究[８－９]ꎬ而新疆盐碱环境下盐爪爪内生菌的相

关报道仍较为有限ꎮ 因此ꎬ本研究采用高通量测序

技术ꎬ通过研究新疆 ５ 个不同地区的盐爪爪内生群

落结构组成与分布格局ꎬ以期阐明内生菌在生态系

统的演替规律、生物多样性及其生态功能ꎬ旨在为

开发和利用相关功能微生物提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 样品采集地点及方法

于 ２０１９ 年 １０ 月分别对新疆克拉玛依市郊区

(ｋ)、吐鲁番地区艾丁湖沿岸(ａｄ)、巴音郭楞蒙古自

治州塔什店镇水库周边( ｔｓ)、巴音郭楞蒙古自治州

轮台县野云沟乡荒漠盐碱地(ｙｙ)、巴音郭楞蒙古自

治州轮台县城外盐碱地( ｌｔ)５ 个地区的盐爪爪进行

采集ꎮ 每个地区选择 ３ 个采样点ꎬ各采样点之间间

隔约 ５ ｋｍ(表 １)ꎮ 使用随机采样法ꎬ每个采样点采

集 １ 株完整植物样品ꎬ装入灭菌的牛皮纸袋内ꎬ编号

记录ꎬ带回实验室于 ４℃储存ꎮ 将每个采样点采集

的植株分为地上部分(ｕｐ:茎ꎬ叶)和根部(ｄｏｗｎ)ꎮ ５
个地区ꎬ每区 ３ 株植物ꎬ每株植物分为地上部分和根

部 ２ 个样本ꎬ由于 ｔｓ 采样点采集了 ４ 株植物ꎬ故共计

３２ 个样本ꎮ
植物采样的同时采集土壤样品ꎬ使用土钻从土

壤表层 ０~１５ ｃｍ 钻取土芯ꎬ每份土壤样品由 ５ 份土

芯混合而成ꎬ过 ２ ｍｍ 筛ꎬ去除土样中的石块和植物

根系等杂物ꎬ装袋封口并做好标记ꎬ运回实验室于

４℃保存ꎮ
１.２　 样品表面消毒

参照 Ｓｕｎ 等[１０]方法进行样本表面消毒ꎬ将植物

组织依次浸入 ７５％乙醇 １ ｍｉｎ、３. ３％次氯酸钠 ５
ｍｉｎ、７５％乙醇 ０.５ ｍｉｎꎬ经无菌水冲洗后用滤纸吸干

备用ꎮ

表 １　 不同盐碱地区采样信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｅｇｉｏｎａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ

采样区域
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ａｒｅａ

样品类型
Ｓａｍｐｌｅ ｔｙｐｅ

经纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ ａｎｄ ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ ｄａｔａ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ / ｍ

克拉玛依
Ｋｅｌａｍａｙｉ (ｋ)

地上部分 Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ (ｋ.ｕｐ)
根部 Ｒｏｏｔ ｓｅｇｍｅｎｔ (ｋ.ｄｏｗｎ)

４５°３４′２２.８８″Ｎꎬ８４°５２′２７.２３″Ｅ ３０４

艾丁湖
Ａｉｄｉｎｇｈｕ (ａｄ)

地上部分 Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ (ａｄ.ｕｐ)
根部 Ｒｏｏｔ ｓｅｇｍｅｎｔ (ａｄ.ｄｏｗｎ)

４２°４３′０９.１８″Ｎꎬ８９°１５′３４.８１″Ｅ －１５５

塔什店
Ｔａｓｈｉｄｉａｎ (ｔｓ)

地上部分 Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ (ｔｓ.ｕｐ)
根部 Ｒｏｏｔ ｓｅｇｍｅｎｔ ( ｔｓ.ｄｏｗｎ)

４１°５４′４５.９１″Ｎꎬ８６°２３′２２.０４″Ｅ ９１３

野云沟
Ｙｅｙｕｎｇｏｕ (ｙｙ)

地上部分 Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ (ｙｙ.ｕｐ)
根部 Ｒｏｏｔ ｓｅｇｍｅｎｔ (ｙｙ.ｄｏｗｎ)

４１°５９′３４.６２″Ｎꎬ８５°０７′２９.４７″Ｅ ９８３

轮台
Ｌｕｎｔａｉ ( ｌｔ)

地上部分 Ａｂｏｖｅｇｒｏｕｎｄ (ｌｔ.ｕｐ)
根部 Ｒｏｏｔ ｓｅｇｍｅｎｔ ( ｌｔ.ｄｏｗｎ)

４１°４６′１７.１３″Ｎꎬ８４°１８′３３.０９″Ｅ ９８１
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１.３　 基因组 ＤＮＡ 提取和 ＰＣＲ 扩增

将样品的地上部分和根部分别研磨ꎬ 采用

ＣＴＡＢ 方法提取样本的基因组 ＤＮＡꎬ使用 １％琼脂糖

凝胶电泳检测 ＤＮＡ 的纯度和浓度ꎬ取适量样本

ＤＮＡ 于离心管中ꎬ用无菌水稀释至 １ ｎｇμｌ－１ꎮ
以稀释后的基因组 ＤＮＡ 为模板ꎬ对细菌 １６Ｓ

ｒＲＮＡ 基因 Ｖ３－Ｖ４ 区、真菌 ＩＴＳ１ 区进行扩增ꎬ扩增

产物经纯化回收ꎬ交由北京诺禾致源生物信息科技

有限公司完成测序ꎮ
１.４　 生物信息学分析

使用 ＱＩＩＭＥ １.９.１ 软件对 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＭｉＳｅｑ 测序平

台下机数据进行质控ꎬ利用 Ｕｃｌｕｓｔ(Ｕｃｌｕｓｔ ｖ１.１.５７９)
软件对所有样品的全部 Ｃｌｅａｎ Ｒｅａｄｓ 进行聚类[１１]ꎬ
默认以 ９７％的一致性 ( Ｉｄｅｎｔｉｔｙ) 将序列聚类成为

ＯＴＵｓ(Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ)ꎬ用 Ｍｏｔｈｕｒ 方法

与 ＳＩＬＶＡ１３２ 的 ＳＳＵｒＲＮＡ 数据库进行物种注释分析

(设定阈值为 ０. ８ ~ １. ０)ꎮ 使用 ＱＩＩＭＥ 软件计算

Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ、Ｃｈａｏ１ 等多样性指数ꎮ 利用 Ｂｒａｙ－
Ｃｕｒｔｉｓ 算法ꎬ使用 Ｒ ３.６.１ 版本(Ｒ Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ Ｃｏｒｅ
Ｔｅａｍꎬ ２０１６)的 ｖｅｇａｎ 软件包进行无度量多维标定

(Ｎｏｎ－ｍｅｔｒｉｃ ｍｕｌｔｉ－ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｓｃａｌｉｎｇꎬＮＭＤＳ)分析

群落之间的差异性ꎮ 利用 ＣＡＮＯＣＯ ５.０ 软件ꎬ使用

冗余分析(Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓꎬＲＤＡ)评价植物内生

菌群落结构与环境变量之间的相关性ꎮ 使用诺和云

平台(ｈｔｔｐｓ: / / ｍａｇｉｃ.ｎｏｖｏｇｅｎｅ.ｃｏｍ / )进行群落结构、
物种多样性等数据分析并绘制相关图ꎮ 使用 ＩＢＭ
ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２７.０ 软件对 Ａｌｐｈａ 多样性、土壤理化性

质等数据进行单因素方差分析(Ｏｎｅ－ｗａｙ ＡＮＯＶＡ)ꎮ
１.５　 土壤样品理化性质测定

土壤样品送至新疆农业科学院农业质量标准

与检测技术研究所进行理化性质的测定ꎮ 依据«土
壤检测»系列标准(ＮＹ / Ｔ １１２１)ꎬｐＨ 采用电位法测

定ꎻ电导率(ＥＣ)采用电极法测定ꎻ有机质(ＯＭ)采

用重铬酸钾－硫酸法测定ꎻ全氮(ＴＮ)采用凯氏定氮

法测定ꎻ可溶性氮(ＳＮ)采用氯化钾溶液提取－分光

光度法测定ꎻ速效磷(ＡＰ)采用盐酸－氟化铵提取－
钼锑抗比色法测定ꎻ速效钾(ＡＫ)采用乙酸铵浸提－
火焰光度法测定ꎻ土壤水溶性盐总量(Ｓａｌ)采用质量

法测定ꎻ氯离子(Ｃｌ－)采用电位滴定法测定ꎻ硫酸根

(ＳＯ２－
４ )采用硫酸钡比浊法测定ꎻ钙离子(Ｃａ２＋)和镁

离子(Ｍｇ２＋ )分别用原子吸收分光光度法及 ＥＤＴＡ
络合滴定法测定ꎻ水分采用重量法测定ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 测序数据分析

由各样品测序信息结果(表 ２)可知ꎬ５ 个不同

地区盐爪爪地上部分和根部样品总计测得内生细

菌的原始序列 ６６４ ３３１ 条ꎬ有效序列数 ６１６ ９３１ 条ꎻ
内生真菌的原始序列 ６８０ ０８４ 条ꎬ有效序列数 ６７２
６７６ 条ꎮ 以 ９７％相似度将其聚类ꎬ内生细菌共产生

３６６ 个 ＯＴＵｓꎬ内生真菌共产生 ８６９ 个 ＯＴＵｓꎮ 如图 １
(见 ２６１ 页)所示ꎬ在内生细菌中ꎬ不同样品及组织

间共有的 ＯＴＵｓ 数为 ６１ꎬ占总 ＯＴＵｓ 的 １６.６７％ꎮ 在

内生细菌的 ３６６ 个 ＯＴＵｓ 中ꎬ地上部分仅包含 １１１
个 ＯＴＵｓꎬ且主要来源于共有部分ꎬ而根部包含 ３１６
个 ＯＴＵｓꎬ表明根部样品的 ＯＴＵｓ 更多ꎮ 其中ꎬ地上

部分样品 ＯＴＵｓ 以 ａｄ 组最多ꎬ约占地上部分总数的

３５.１４％ꎻ根部样品则以 ｌｔ 组 ＯＴＵｓ 最多ꎬ约占根部总

数的 ２４.０５％ꎮ

表 ２　 内生细菌和真菌测序数据统计

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

内生细菌 Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ
原始序列数
Ｒａｗ ｎｕｍｂｅｒ

质控序列数
Ｃｌｅａｎ ｎｕｍｂｅｒ

有效 ＯＴＵｓ
Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ

内生真菌 Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｕｓ
原始序列数
Ｒａｗ ｎｕｍｂｅｒ

质控序列数
Ｃｌｅａｎ ｎｕｍｂｅｒ

有效 ＯＴＵｓ
Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ

克拉玛依地上部分 ｋ.ｕｐ ５４８０７ ４９３６１ ６３ ６５６９２ ６４８３９ ２０４
克拉玛依根部 ｋ.ｄｏｗｎ ５４１９３ ４７８１０ １１８ ６２２２５ ６０９１１ １６４
艾丁湖地上部分 ａｄ.ｕｐ ６４４１９ ５９９７０ １００ ７２２９３ ７１９４０ ２５９
艾丁湖根部 ａｄ.ｄｏｗｎ ７６２９６ ７２１６８ ９２ ６７７７７ ６７４４９ ２５９
塔什店地上部分 ｔｓ.ｕｐ ６３９３２ ５７２６６ ６２ ６７３３６ ６７０１８ ２１４
塔什店根部 ｔｓ.ｄｏｗｎ ８６３７９ ８００６２ ９４ ６２５８７ ６２３０３ １７０

野云沟地上部分 ｙｙ.ｕｐ ５９７１７ ５６２５３ ６５ ６０７７５ ５８５０３ １９３
野云沟根部 ｙｙ.ｄｏｗｎ ７３９７９ ６９８１４ １１９ ８６７８５ ８５５７６ １３８
轮台地上部分 ｌｔ.ｕｐ ５６３８３ ５３４３２ ６５ ６２９９３ ６２８６５ ２６３
轮台根部 ｌｔ.ｄｏｗｎ ７４２２６ ７０７９５ １３７ ７１６２２ ７１２７２ １３０

总数 Ｔｏｔａｌ ６６４３３１ ６１６９３１ ３６６ ６８００８４ ６７２６７６ ８６９
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　 　 如图 ２ 所示ꎬ内生真菌中ꎬ共有的 ＯＴＵｓ 为 １２５ꎬ
占总 ＯＴＵｓ 的 １４.３８％ꎮ 地上部分样品共包含 ６３３ 个

ＯＴＵｓꎬ根部样品包含 ３６１ 个 ＯＴＵｓꎬ可见在内生真菌

群落中地上部分样品 ＯＴＵｓ 高于根部样品ꎮ 其中ꎬ
地上部分 ＯＴＵｓ 以 ｌｔ 组最多ꎬ约占地上部分总数的

２１. ８０％ꎻ 其 次 为 ａｄ 组ꎬ 约 占 地 上 部 分 总 数 的

２１.１７％ꎮ 根部 ＯＴＵｓ 以 ａｄ 组最多ꎬ约占根部总数的

３７.１２％ꎮ 以上结果说明ꎬ在不同地区的盐爪爪中ꎬ
内生细菌和内生真菌群落结构组成存在显著

差异ꎮ
２.２　 多样性及群落结构差异分析

２.２.１　 多样性分析　 Ａｌｐｈａ 多样性指标中的香农指

数、辛普森指数可反映群落的多样性ꎬＣｈａｏ１ 和 ＡＣＥ
指数则反映群落的丰富度ꎮ 由表 ３ 可以看出ꎬ测序

深度指数 ｃｏｖｅｒａｇｅ 均在 ９９.７０％以上ꎮ 在盐爪爪内

生细菌及内生真菌群落多样性方面ꎬ不同地区及组

织间香农指数及辛普森指数无显著差异ꎮ 在群落

丰富度方面ꎬ所有地区的内生细菌基本表现为根部

丰富度大于地上部分ꎻ内生真菌则相反ꎬ表现为地

上部分丰富度整体大于根部ꎮ 其中ꎬａｄ 组地上部

分、ｌｔ 组根部内生细菌群落丰富度最高ꎻｋ 组地上部

分、ａｄ 组根部内生真菌群落丰富度最高ꎮ 方差分析

表明ꎬ各地区盐爪爪的内生菌群落多样性之间差异

不显著ꎬ而群落丰富度最高与最低组之间存在显著

差异ꎮ 可见ꎬ不同地区的盐爪爪内生菌群落多样性

状况基本一致ꎬ但其群落丰富度在不同地区和不同

组织间存在一定差异ꎮ
２.２.２　 菌群结构分析　 将 ＯＴＵ 注释到各分类水平ꎬ
细菌产生的 ３６６ 个 ＯＴＵｓ 共涉及 １６ 个门ꎬ７０ 个目ꎬ
３２１ 个属ꎬ以变形菌门 ( Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、厚壁菌门

(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)、放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)为主要菌门

(图 ３Ａ)ꎮ 进一步分析盐爪爪样品中 １２ 个主要属发

现(表 ４ꎬ见 ２６２ 页)ꎬ不同地区、不同组织的盐爪爪

内生细菌群落结构组成相近ꎬ但各样品间菌群所占

比例则存在显著差异ꎮ 其中ꎬｋ 地区的主要优势菌

属为链霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)ꎬａｄ 地区以芽孢杆菌属

(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)、沉积物杆菌属( Ｓｅｄｉｍｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ)和海球

菌属(Ｍａｒｉｎｏｃｏｃｃｕｓ)为主要优势菌属ꎬｔｓ 地区的优势

菌属 为 芽 孢 杆 菌 属 ( Ｂａｃｉｌｌｕｓ )、 嗜 盐 单 胞 菌 属

(Ｈａｌｏｍｏｎａｓ)和沉积物杆菌属(Ｓｅｄｉｍｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ)ꎬｙｙ
地区的主要优势菌属包括 Ｋｕｓｈｎｅｒｉａ 属和链单孢菌

属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｏｎｏｓｐｏｒａ)ꎬｌｔ 地区相对含量较高的菌属

主要有假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)、嗜盐单胞菌属

(Ｈａｌｏｍｏｎａｓ)和拟诺卡氏菌属(Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ)ꎮ 地上

表 ３　 内生群落多样性指数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｌｐｈａ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

内生细菌 Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ
香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ
ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ
ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１
ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ
ｉｎｄｅｘ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

/ ％

内生真菌 Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｕｓ
香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ
ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ
ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１
ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ
ｉｎｄｅｘ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

/ ％
克拉玛依地上部分

ｋ.ｕｐ
２.５１９±
０.１３０ａ

０.６７１±
０.２４６ａ

１１０.４２９±
９.４３１ｂ

１１６.３５８±
８.５１９ｂ ９９.９３９ ４.２６７±

１.５７１ａ
０.８５１±
０.１１０ａ

５２１.３０７±
２３７.４９９ａｂ

５２７.８３６±
２３７.９１４ａｂ ９９.７９６

克拉玛依根部
ｋ.ｄｏｗｎ

４.２６０±
１.５３４ａ

０.８３１±
０.１３０ａ

２１４.４５３±
３.４７０ａｂ

２１４.９８５±
５.０９５ａｂ ９９.９３５ ４.６６７±

０.７１７ａ
０.９１３±
０.５３３ａ

３４３.９１６±
１７.４４７ａｂ

３４１.３９８±
１２.６６３ａｂ ９９.８８６

艾丁湖地上部分
ａｄ.ｕｐ

２.７３１±
０.９１７ａ

０.６９３±
０.１３８ａ

１６４.８０６±
４５.３００ａｂ

１６９.５０３±
４２.５２１ａｂ ９９.９０９ ４.３８６±

０.５５６ａ
０.８４９±
０.０８９ａ

４８２.１７８±
１０６.９５５ａｂ

４９０.９９５±
１１９.８５４ａｂ ９９.７９７

艾丁湖根部
ａｄ.ｄｏｗｎ

１.９０１±
０.７３２ａ

０.５５７±
０.１６１ａ

１２３.２５９±
１８.５３３ｂ

１２２.６５３±
１９.５１４ｂ ９９.９２８ ４.２５１±

０.６４７ａ
０.８３０±
０.０６１ａ

６０９.５５２±
５３.０４８ａ

５９５.１８８±
３７.８３７ａ ９９.７４８

塔什店地上部分
ｔｓ.ｕｐ

２.２７３±
０.３６６ａ

０.５９３±
０.０９４ａ

１０８.９２１±
９.１８９ｂ

１２０.０９０±
１３.４８３ｂ ９９.９２０ ４.９４６±

０.６３０ａ
０.８８４±
０.０７９ａ

５１５.８５１±
３６.５６５ａｂ

５２１.００１±
３５.７３９ａｂ ９９.８２６

塔什店根部
ｔｓ.ｄｏｗｎ

２.０２５±
０.９３６ａ

０.５２３±
０.２３４ａ

１７２.７７１±
６４.４２９ａｂ

１８７.３４６±
６１.３３７ａｂ ９９.８９２ ４.９６０±

０.１６２ａ
０.９１２±
０.０２１ａ

４２８.９４２±
２８.２５２ａｂ

４３５.８３８±
２６.２１９ａｂ ９９.８２８

野云沟地上部分
ｙｙ.ｕｐ

２.４６９±
０.４８８ａ

０.６４９±
０.０８６ａ

１３４.１７０±
３３.５５１ｂ

１４０.８５５±
３４.６８８ｂ ９９.９２６ ４.４５９±

０.４２９ａ
０.８５０±
０.０８６ａ

４６７.４１１±
１４９.６５１ａｂ

４７４.０１７±
１４６.１１３ａｂ ９９.８３２

野云沟根部
ｙｙ.ｄｏｗｎ

２.８２３±
２.５６７ａ

０.５９６±
０.４５４ａ

１８６.２０２±
８８.４０１ａｂ

１９２.０８２±
８２.８５５ａｂ ９９.９０９ ２.８９１±

０.４３９ａ
０.７０２±
０.１１７ａ

２６７.４７３±
１１.７４３ｂ

２８４.４２０±
１７.６２０ｂ ９９.８３６

轮台地上部分
ｌｔ.ｕｐ

２.４４４±
０.２６２ａ

０.６４６±
０.０５４ａ

１４５.１８５±
２０.１８１ａｂ

１５０.５２５±
２７.２６５ａｂ ９９.８９４ ４.９４９±

１.０４８ａ
０.９０２±
０.０６８ａ

４２９.１３６±
１０７.７０２ａｂ

４４０.８００±
１０７.１２８ａｂ ９９.８３８

轮台根部
ｌｔ.ｄｏｗｎ

３.８５８±
１.２０６ａ

０.８０１±
０.１３４ａ

２４７.６１４±
１８.２８７ａ

２４２.１３３±
２０.８６２ａ ９９.９０６ ２.８２６±

０.４８０ａ
０.６７６±
０.１６１ａ

２６２.０１０±
４１.０８７ｂ

２６７.３７９±
３３.１３１ｂ ９９.８７０

　 　 注:同列不同字母表示处理间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ<０.０５) .
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部分主要由嗜盐单胞菌属(Ｈａｌｏｍｏｎａｓ)、沉积物杆菌

属(Ｓｅｄｉｍｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ)、叶杆菌属(Ｐｈｙｌｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)、薄
壁芽孢杆菌属(Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ)组成ꎻ根部主要由芽孢

杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)、链单孢菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｏｎｏｓｐｏｒａ)、嗜
盐单胞菌属(Ｈａｌｏｍｏｎａｓ)、假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)、
Ｋｕｓｈｎｅｒｉａ 属、海球菌属(Ｍａｒｉｎｏｃｏｃｃｕｓ)、拟诺卡氏菌属

(Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ)、链霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)组成ꎮ
真菌产生的 ８６９ 个 ＯＴＵｓ 共涉及 １４ 个门ꎬ８６ 个

目ꎬ２９１ 个属ꎬ以子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、担子菌门

(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)、油壶菌门(Ｏｌｐｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)为主要

菌门(图 ３Ｂ)ꎮ 对盐爪爪样品中 １２ 个主要真菌属作

进一步分析发现(表 ５)ꎬ与内生细菌的结果相同ꎬ不
同地区、不同组织的盐爪爪内生真菌群落结构组成

相近ꎬ但各样品间菌群所占比例也存在显著差异ꎮ
其中ꎬｋ 地区的优势菌属主要为葡萄座腔菌属(Ｂｏｔ￣

ｒｙｏｓｐｈａｅｒｉａ)和格孢腔菌属(Ｐｌｅｏｓｐｏｒａ)ꎬａｄ 地区的主

要优势属为链格孢菌属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)和曲霉属(Ａｓ￣
ｐｅｒｇｉｌｌｕｓ)ꎬｔｓ 地区中相对含量较高的菌属主要有链

格孢菌属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)和支顶孢属(Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ)ꎬｙｙ
地区的主要优势属为链格孢菌属 ( Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)、
Ｎｅｏｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ 属和茎点菌属(Ｐｈｏｍａ)ꎬｌｔ 地区的

主要优势属有链格孢菌属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)和粪壳菌纲

未分类属( ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ)ꎮ 地上部分

主要由葡萄座腔菌属(Ｂｏｔｒｙｏｓｐｈａｅｒｉａ)、链格孢菌属

(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)、 曲 霉 属 ( Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ )、 格 孢 腔 菌 属

(Ｐｌｅｏｓｐｏｒａ)、茎点菌属(Ｐｈｏｍａ)组成ꎻ根部主要由链

格孢菌属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)、Ｎｅｏｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ 属、支顶孢

属(Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ)、粪壳菌纲未分类属 ( ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ
Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ)组成ꎮ 此外ꎬ研究发现新疆盐爪爪

中存在着大量未分类细菌属和真菌属ꎮ

图 １　 各样本内生细菌群落韦恩图

Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓａｍｐｌｅｓ

图 ２　 各样本内生真菌群落韦恩图

Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ
ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｓａｍｐｌｅｓ

图 ３　 基于门水平的内生菌群落相对丰度图
Ｆｉｇ.３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ
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表 ４　 属水平上主要的内生细菌群落组成

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｒａ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

属名
Ｇｅｎｕｓ

相对含量 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ / ％
克拉玛依
地上部分

ｋ.ｕｐ

克拉玛
依根部
ｋ.ｄｏｗｎ

艾丁湖地
上部分
ａｄ.ｕｐ

艾丁湖
根部

ａｄ.ｄｏｗｎ

塔什店地
上部分
ｔｓ.ｕｐ

塔什店
根部

ｔｓ.ｄｏｗｎ

野云沟地
上部分
ｙｙ.ｕｐ

野云沟
根部

ｙｙ.ｄｏｗｎ

轮台地
上部分
ｌｔ.ｕｐ

轮台
根部

ｌｔ.ｄｏｗｎ
芽孢杆菌属 Ｂａｃｉｌｌｕｓ ０.０８ １.８６ ０.４８ ２４.８６ ２.２８ ８.３０ ０.２０ ０.１５ ０.２０ １.６５

链单胞菌属
Ｓｔｒｅｐｔｏｍｏｎｏｓｐｏｒａ ０.０３ ０.２８ ０.０５ ０.０９ ０.０４ ０.０３ ０.１０ ３１.９７ ０.０６ ０.１０

嗜盐单胞菌属
Ｈａｌｏｍｏｎａｓ ０.３５ ３.６８ １.６９ ０.５３ ２.００ ７５.２８ ２.４３ ３.３７ ０.２７ １８.０８

沉积物杆菌属
Ｓｅｄｉｍｉｎｉｂａｃｉｌｌｕｓ ０.１４ ０.２１ １８.４４ ０.１７ ２３.７２ ０.１３ ０.１２ ０.１６ ０.１７ ０.２０

假单胞菌属 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ ０.０７ ０.８３ ０.０７ ０.１９ ０.０６ ０.０５ ０.０８ １.７６ ０.１４ ２４.９０
Ｋｕｓｈｎｅｒｉａ ０.０４ ０.９０ ０.０３ ０.０４ １.０２ ０.０３ ０.９４ ２２.７４ ０.３３ ０.４１

海球菌属 Ｍａｒｉｎｏｃｏｃｃｕｓ ０.０４ ０.１７ ０.０４ １６.９０ ０.０４ ０.０１ ０.０４ ０.０４ ０.０６ ０.４５
拟诺卡氏菌 Ｎｏｃａｒｄｉｏｐｓｉｓ ０.０４ ０.０７ ０.０３ ０.５３ ０.０２ ０.０３ ０.０２ １.７６ ０.０６ １７.８８
叶杆菌属 Ｐｈｙｌｌｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ ２.３３ ０.１５ １.１２ ６.７８ ０.８０ １.８６ ０.２２ ０.０６ １.２０ ０.０６
节杆菌属 Ａｒｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ ０.０２ ０.０３ ０.０２ ０.０２ ０.０２ ０.０１ ０.０３ ８.３４ ０.０２ ０.０１
链霉菌属 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ ０.０１ １０.０６ ０.０１ ０.１７ ０.０１ ０.１９ ０.０２ ０.０５ ０.０１ ０.１９

薄壁芽孢杆菌属
Ｇｒａｃｉｌｉｂａｃｉｌｌｕｓ ０.０１ ０.１２ ７.３６ ０.２３ ２.１９ ０.０５ ０.２１ ０.０９ ０.０３ ０.０８

表 ５　 属水平上主要的内生真菌群落组成
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｒａ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

属名
Ｇｅｎｕｓ

相对含量 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ / ％
克拉玛依
地上部分

ｋ.ｕｐ

克拉玛依
根部
ｋ.ｄｏｗｎ

艾丁湖地
上部分
ａｄ.ｕｐ

艾丁湖
根部

ａｄ.ｄｏｗｎ

塔什店地
上部分
ｔｓ.ｕｐ

塔什店
根部

ｔｓ.ｄｏｗｎ

野云沟地
上部分
ｙｙ.ｕｐ

野云沟
根部

ｙｙ.ｄｏｗｎ

轮台地
上部分
ｌｔ.ｕｐ

轮台
根部

ｌｔ.ｄｏｗｎ
葡萄座腔菌属
Ｂｏｔｒｙｏｓｐｈａｅｒｉａ ３３.６９ ０.０８ ０.０６ ０.０６ ０.０５ ０.０８ ０.２３ ０.０２ ０.０４ ０.０２

链格孢菌属 Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ １.０６ ０.３６ １３.８６ １.１３ ９.５８ ２.２８ １０.３７ ６.４９ １.８８ ２７.６４
Ｎｅｏｐｈａｅｏｓｐｈａｅｒｉａ ０.２９ ０.５５ ０.４９ ０.４５ ０.８７ ０.２４ ６.９９ １９.９６ ０.５１ ０.９７
曲霉属 Ａｓｐｅｒｇｉｌｌｕｓ １.２３ １.３８ １３.４７ １４.６０ １.３０ ０.７３ １.００ ０.１６ １.１６ ０.０９
粪壳菌纲未分类属

ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿Ｓｏｒｄａｒｉｏｍｙｃｅｔｅｓ ０.０６ ０.０４ ０.２１ ０.０８ ０.１０ ０.１４ ０.００ ２.６８ ０.０３ １１.７３

格孢腔菌属 Ｐｌｅｏｓｐｏｒａ ９.２８ ０.１２ ０.０２ ０.０２ ０.００ ０.００ ０.０４ ０.０６ ０.０２ ０.００
茎点菌属 Ｐｈｏｍａ ０.１１ ０.０３ ０.１５ １.０８ ０.０１ ０.１３ ９.１１ ０.０６ ０.０５ ０.６３

支顶孢属 Ａｃｒｅｍｏｎｉｕｍ ０.１０ ４.２８ ０.２０ ０.０４ ０.０６ ７.７４ ２.８６ ０.０２ ０.６７ ０.５５
花冠菌属 Ｃｏｒｏｌｌｏｓｐｏｒａ ０.０５ ３.５４ ０.０２ ０.０２ ０.００ ０.０１ ０.０３ ０.４３ ０.０３ ０.２１
短梗霉属 Ａｕｒｅｏｂａｓｉｄｉｕｍ ０.０２ ０.０５ ０.１０ ０.０４ ０.２１ ０.０９ ０.８４ ３.０３ ０.０２ ０.１５
芽枝霉属 Ｃｌａｄｏｓｐｏｒｉｕｍ ０.６８ ０.１１ ０.５３ ０.８２ ０.８３ １.５６ ０.５４ ０.０５ ３.２４ １.４６

毕赤酵母属 Ｐｉｃｈｉａ ０.９７ ４.２２ １.０８ １.２４ １.３０ ０.８０ １.６５ ０.１２ ０.７９ ０.０４

２.２.３　 ＮＭＤＳ 分析　 基于 ＯＴＵ 水平ꎬ对不同样本内

生细菌和内生真菌群落进行非度量多维尺度

(ＮＭＤＳ)分析ꎬ其结果以 ｓｔｒｅｓｓ 值评估ꎬ即观察到的

距离和拟合距离的不一致性ꎬｓｔｒｅｓｓ 值小于 ０.２ 时具

有解释意义ꎮ 如图 ４、图 ５ 所示ꎬ各地区不同组织的

内生细菌群落(ＡＮＯＳＩＭ:Ｒ ＝ ０.１９０２ꎬＰ ＝ ０.００３)和内

生真菌群落(ＡＮＯＳＩＭ:Ｒ＝ ０.２７５６ꎬＰ ＝ ０.００１)组成差

异显著ꎮ 其中ꎬ５ 个样品根部的点比较分散ꎬ说明根

部内生细菌群落差异较大(ｓｔｒｅｓｓ 值为 ０.１７０)ꎻ地上

部分内生细菌群落相对集中ꎬ说明其共有的细菌类

型较多ꎬ群落构成相似度高ꎮ 可见ꎬ地上部分和地

下部分两种不同的采样位点对内生细菌的群落组

成影响显著ꎮ 在内生真菌(ｓｔｒｅｓｓ 值为 ０.１６５)中ꎬｙｙ
组、ｌｔ 组的根部以及 ｋ 组的地上部分群落较分散ꎬ群

落构成特异性高ꎬ而其他样本虽相对集中ꎬ但样品

间真菌的群落构成依然差异显著ꎮ
２.３　 不同地区土壤属性分析及其对群落组成的影响

土壤样品理化性质的测定结果表明 (表 ６):不
同地区土壤 ｐＨ 值均呈碱性ꎻ全盐含量介于 ６.９０ ~
８４.８０ ｇｋｇ－１ꎬ属于盐碱土ꎬ其中 ａｄ 地区的含盐量

最高ꎻ有机质含量基本介于 ４.３０ ~ １０.９０ ｇｋｇ－１ꎬ属
于荒漠土ꎻ地区间全氮含量差异不显著ꎻｔｓ 地区可溶

性氮、速效磷、硫酸根含量均最高ꎻｙｙ 地区的速效钾

含量最高ꎬ为 ５６３.００ ｍｇｋｇ－１ꎻｌｔ 地区钙离子含量最
高ꎬ为 ３.５３ ｇｋｇ－１ꎻ电导率、钠离子、氯离子与土壤

全盐量随地区变化规律较一致ꎬ均为 ａｄ 地区最高ꎬ
ｙｙ 地区最低ꎮ 结果表明ꎬ除全氮含量外ꎬ不同地区

间的土壤理化性质及含水量均存在显著差异ꎮ
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图 ４　 内生细菌群落 ＮＭＤＳ 分析

(ＡＮＯＳＩＭ:Ｒ＝ ０.１９０２ꎬＰ＝ ０.００３)
Ｆｉｇ.４　 ＮＭＤＳ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

(ＡＮＯＳＩＭ: Ｒ＝ ０.１９０２ꎬ Ｐ＝ ０.００３)

图 ５　 内生真菌群落 ＮＭＤＳ 分析

(ＡＮＯＳＩＭ:Ｒ＝ ０.２７５６ꎬＰ＝ ０.００１)
Ｆｉｇ.５　 ＮＭＤＳ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ

(ＡＮＯＳＩＭ: Ｒ＝ ０.２７５６ꎬ Ｐ＝ ０.００１)

表 ６　 土壤样品理化性质

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

指标
Ｉｎｄｅｘ

克拉玛依
Ｋｅｌａｍａｙｉ (ｋ)

艾丁湖
Ａｉｄｉｎｇｈｕ (ａｄ)

塔什店
Ｔａｓｈｉｄｉａｎ (ｔｓ)

野云沟
Ｙｅｙｕｎｇｏｕ (ｙｙ)

轮台
Ｌｕｎｔａｉ ( ｌｔ)

ｐＨ ８.２０±０.４６ｂ ９.００±０.４８ａｂ ８.６０±０.３０ａｂ ９.２０±０.２８ａ ８.４０±０.１０ａｂ
全盐量 Ｓａｌｔ ｃｏｎｔｅｎｔ / (ｇｋｇ－１) １８.６０±０.１６ｃ ８４.８０±５.８９ａ ４６.４０±２.５６ｂ ６.９０±０.４６ｄ ４２.４０±２.５７ｂ

有机质 Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒ / (ｇｋｇ－１) ７.４０±０.１８ｂ １０.９０±０.９４ａ １０.２０±１.１８ａ ７.５０±０.３５ｂ ４.３０±０.２９ｃ
全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ / (ｇｋｇ－１) ０.４４±０.０３ａ ０.４９±０.０４ａ ０.４９±０.０６ａ ０.４３±０.０２ａ ０.４５±０.０４ａ

可溶性氮 Ｓｏｌｕｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ / (ｍｇｋｇ－１) ３３.４０±１.６３ｂｃ ３８.４０±３.８４ｂ ７８.７４±３.１７ａ ２８.９０±３.３９ｃ ３６.７０±２.７０ｂ
速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ / (ｍｇｋｇ－１) ３.５０±０.１８ｄ ７.２０±０.２０ｃ １６.１０±１.００ａ ２.７０±０.４９ｄ ９.００±１.１９ｂ
速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ / (ｍｇｋｇ－１) １４２.００±４.５８ｅ ３４７.００±６.５６ｂ １６２.００±４.００ｄ ５６３.００±１０.４４ａ ２１６.００±７.５５ｃ

电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ / (ｍＳｃｍ－１) ５.４０±０.１８ｃ １９.８６±１.７８ａ １２.６４±０.９２ｂ ２.２４±０.２７ｄ １１.５２±０.７３ｂ
氯离子 Ｃｈｌｏｒｉｄｅ ｉｏｎ / (ｇｋｇ－１) ７.９１２±０.２３ｃ ２２.７２±１.０７ａ １７.９１±１.１９ｂ ２.５５±０.３４ｄ １６.８２±０.９８ｂ

硫酸根 Ｓｕｌｆａｔｅ / (ｇｋｇ－１) ０.１４±０.０５ｃｄ ０.３８±０.１ｂ ０.６８±０.０９ａ ０.２５±０.１０ｂｃ ０.０４±０.００ｄ
钙离子 Ｃａｌｃｉｕｍ ｉｏｎ / (ｇｋｇ－１) ０.９５±０.４２ｃ ２.６７±０.１９ｂ ２.９５±０.３５ｂ ０.４５±０.１２ｄ ３.５３±０.１３ａ

镁离子 Ｍａｇｎｅｓｉｕｍ ｉｏｎ / (ｇｋｇ－１) ０.７１±０.１７ａ ０.４０±０.１８ａｂ ０.５６±０.１２ａ ０.１１±０.０４ｂ ０.４０±０.２０ａｂ
钠离子 Ｓｏｄｉｕｍ ｉｏｎ / (ｇｋｇ－１) ４.４４±０.４０ｃ ２８.１０±１.９３ａ １５.００±２.５５ｂ １.５８±０.１４ｄ １３.２０±１.０７ｂ

水分 Ｈ２Ｏ / (ｇ１００ｇ－１) １.８０±０.３０ａｂ ２.００±１.０８ａｂ ０.４０±０.１９ｂ １.８０±０.２７ａｂ ２.６０±０.９４ａ

　 　 注:同行不同字母表示处理间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｌｉｎｅ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ<０.０５) .

　 　 将各样本细菌群落的主要门( ｔｏｐ １０)及环境因

子进行冗余分析(ＲＤＡ)ꎬ发现第一排序轴(ＲＤＡ－１)
对所有环境因子的解释率为 ６４.８８％ꎬ第二排序轴

(ＲＤＡ－２)解释率为 ３０.７３％ꎬ钠离子(Ｎａ＋)、速效磷

(ＡＰ)、钙离子(Ｃａ２＋)、可溶性氮(ＳＮ)是影响细菌群

落的主要因子ꎻ土壤理化性质间呈正相关关系ꎮ 钠

离子(Ｎａ＋ )与 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ、Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｕｓ－Ｔｈｅｒｍｕｓ、Ａｃ￣
ｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ 显 著 正 相 关ꎻ 速 效 磷 ( ＡＰ )、 钙 离 子

(Ｃａ２＋)、可溶性氮(ＳＮ)与 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ、Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ
正相关(图 ６)ꎮ 除钠离子(Ｎａ＋)外(Ｐ ＝ ０.０２２)ꎬ其
他环境因子对优势细菌门水平的影响均不显著ꎮ

对各样本内生真菌主要门( ｔｏｐ １０)及环境因子

进行冗余分析(ＲＤＡ)ꎬ发现第一排序轴(ＲＤＡ－１)对

所有环境因子的解释率为 ９５. ８７％ꎬ第二排序轴

(ＲＤＡ－２)解释率为 ４.００％ꎬ氯离子(Ｃｌ－)、可溶性氮

(ＳＮ)、ｐＨ、电导率(ＥＣ)是影响真菌群落的主要因子ꎮ
氯离子(Ｃｌ－)、电导率(ＥＣ)与 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏｍｙｃｏｔａ、Ｍｕ￣
ｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ、Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ 以及其他门呈正相关关

系ꎬ其中ꎬ氯离子(Ｃｌ－)的影响较显著(Ｐ ＝ ０.０３)ꎮ ｐＨ
除与 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 呈正相关关系外ꎬ与其他门和环境因

子均为负相关ꎬ但影响不显著(图 ７)ꎮ

３　 讨　 论

盐碱地因其含盐量高、碱化严重、养分贫瘠、易
板结、透气性差等特点ꎬ使得大多数植物和微生物

难以生存ꎮ 盐生植物可在盐碱生境中不断吸收盐离
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图 ６　 内生细菌群落组成 (门水平) 与环境因子的冗余分析

Ｆｉｇ.６　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＲＤＡ) ｂｅｔｗｅｅｎ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅｒｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ (ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ) ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

　 　

图 ７　 内生真菌群落组成 (门水平) 与环境因子的冗余分析

Ｆｉｇ.７　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ (ＲＤＡ) ｂｅｔｗｅｅｎ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ
ｆｕｎｇａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ (ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ) ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

子ꎬ降低土壤含盐量ꎬ增加土壤有机质ꎬ从而改良盐

碱地土壤性质ꎮ 然而ꎬ单独的植物修复方法存在很

多不足ꎬ比如修复效率低、专一性不强、只适用于中

低浓度环境胁迫等ꎮ 植物－微生物联合修复成功弥

补了单独修复方法存在的缺陷ꎬ是一种更加有效的

盐碱地修复方式[１２]ꎮ Ｂｕ 等[１３] 研究表明ꎬ将从盐地

碱蓬中分离到的内生真菌接入水稻(Ｏｒｙｚａ Ｓａｔｉｖａ)
后ꎬ水稻在 Ｎａ２ＣＯ３胁迫情况下的生长能力和抗氧化

性特征显著增强ꎮ 在盐角草(Ｓａｌｉｃｏｒｎｉａ ｅｕｒｏｐａｅａ)应
对盐胁迫的研究中发现ꎬ内生菌可通过增强代谢活

性显著提高植物对盐碱条件的适应能力[１４]ꎮ 因此ꎬ
研究盐生植物内生菌的群落结构及其与植物的共

生互作机制ꎬ对于盐渍化土壤的改良以及生物资源

的开发利用具有重要的实际应用价值ꎮ
现有研究表明ꎬ植物的根和地上组织之间内生

菌群落组成存在显著差异ꎮ Ｄｏｎｇ 等[１５] 通过对三七

的内生菌进行研究ꎬ发现其根部的内生细菌 α 多样

性显著高于茎和叶ꎬ且不同生长阶段根部群落的特

有成员数量明显多于叶层群落ꎮ Ｃｈｅｎ 等[１６] 的研究

也发现ꎬ白首乌叶部内生真菌丰富度及多样性均最

高ꎮ Ｄａ Ｓｉｌｖａ 等[１７]通过对菜豆的内生菌研究发现ꎬ
不同品种菜豆内生真菌多样性在器官和根际之间

存在差异ꎬ根际最高ꎬ茎最低ꎮ 以上研究表明ꎬ除了

根和地上组织之间生化环境的差异外ꎬ二者的定

植、共存机制以及组织间的流通限制也是造成群落

差异的主要原因[１８－１９]ꎮ 本研究通过高通量测序技

术对新疆 ５ 个不同地区盐生植物盐爪爪进行分析ꎬ
发现其地上部分的真菌多样性和丰富度明显高于

根部ꎬ细菌多样性和丰富度则明显低于根部ꎬ这一

结果与前期对新疆核辐射污染区盐爪爪内生菌群

落的报道一致[２０]ꎮ 本研究还发现ꎬ不同地区盐爪爪

地上部分内生细菌群落相对集中ꎬ群落构成相似度

高ꎬ而根部内生细菌群落较为分散ꎬ特异性更高ꎻ内
生真菌中ꎬｙｙ 组、ｌｔ 组根部及 ｋ 组地上部分群落较分

散ꎬ其他地区相对集中ꎬ但样品间仍有差异ꎬ表明不

同采样部位对内生细菌群落构成影响显著ꎬ对内生

真菌群落影响不显著ꎮ Ｚｈａｎｇ 等[２１] 对极端环境下

的穗状双针、苦艾、短柄白珠树及毛梗霉植物进行

了研究ꎬ指出土壤中的微生物种类通常多于地上组

织ꎮ 因此ꎬ根部细菌群落可能是通过土壤迁徙大量

聚集形成的ꎬ而内生真菌的群落组成则受宿主和环

境的限制更大[９]ꎮ
优势菌能影响微生物群落的组成和结构ꎬ是决

定微生物群落平衡的重要因素之一[２２]ꎮ 如 Ｂｅｈａｉｒｉ
等[２３]指出高盐生态系统拥有一个特定的微生物群ꎬ
可以被盐生植物招募ꎬ盐碱干旱土壤中生长的盐角

草对招募的微生物群的多样性产生了强烈的影响ꎬ
其亲和力强归因于内生优势菌嗜盐单胞菌属

(Ｈａｌｏｍｏｎａｓ)ꎮ 目前多数盐生植物中的主要菌门为

厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)、变形菌门( Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、
放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、
担子菌门 ( Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ) 及接合菌门 ( Ｚｙｇｏｍｙｃｏ￣
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ｔａ) [２４－２５]ꎮ 本研究中ꎬ内生细菌门以变形菌门、厚壁

菌门、放线菌门为主ꎬ内生真菌门则以子囊菌门、担
子菌 门 为 主ꎻ 属 水 平 上 分 别 以 嗜 盐 单 胞 菌 属

(Ｈａｌｏｍｏｎａｓ)ꎬ链格孢菌属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)为主要优势

属ꎮ 此外ꎬ内生细菌和内生真菌中存在的大量未知

类群也占据了较大比例ꎮ 这与大部分藜科植物内

生菌的研究结果相似[８ꎬ２６]ꎮ 前期对新疆和硕县乌什

塔拉乡周边干旱荒漠地区地区的盐爪爪内生真菌

群落进行研究ꎬ发现炭角菌属(Ｘｙｌａｒｉａ)为盐爪爪内

生真菌群落的绝对优势种属ꎬ这与本研究结果有所

不同ꎬ因此推测不同区域、不同组织的盐爪爪内生

真菌群落组成存在一定差异ꎬ可能与菌群的选择偏

好性有关[９]ꎮ 盐单胞菌属(Ｈａｌｏｍｏｎａｓ)属于中度嗜

盐菌ꎬ该属的成员大多对环境适应能力强ꎬ具有较

高的耐盐性能ꎻＫｅａｒｌ 等[２７] 研究发现将该菌接种于

苜蓿幼苗后ꎬ在 １.０％ ＮａＣｌ 胁迫的情况下能刺激植

株生长ꎬ使其恢复正常生长水平ꎮ 此外盐单胞菌属

的菌株还具有特殊的生物化学功能ꎬ如产胞外多

糖、降解苯酚、降解原油、高产四氢嘧啶等ꎬ在工农业

生产中发挥了重要作用ꎮ 链格孢菌(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)在多

种植物中存在ꎬ也有促进植株生长和提高盐耐受性

能的作用[２８]ꎻ除了具有酶促活性外ꎬ该菌还具有多

种对抗人类病原微生物的抗菌活性ꎬ并能产生氨和

吲哚乙酸(ＩＡＡ)ꎮ Ｋｈａｌｉｌ 等[２９]的研究已将链格孢菌

用作玉米的生物抑制剂ꎬ并取得了良好效果ꎮ 这表

明盐爪爪内生菌中存在具有特殊功能的微生物资

源ꎬ有很大的发掘和利用潜力ꎮ
土壤理化因子是微生物群落结构和组成的主

要决定因素ꎮ 相关研究发现ꎬ土壤 ｐＨ、有机质、含盐

量是影响植物内生菌的主要因素[３０]ꎬ但在较高的分

类层级上ꎬ植物的含盐量及生长阶段对盐生植物内

生菌群落组成影响不显著[２６]ꎮ 本研究也发现ꎬ钠离

子(Ｎａ＋)、氯离子(Ｃｌ－)和电导率(ＥＣ)与内生菌中

的主要门呈正相关关系ꎮ 与其他 ４ 个地区相比ꎬ艾
丁湖地区(ａｄ)的钠离子(Ｎａ＋)、氯离子(Ｃｌ－)含量最

丰富ꎬ群落丰度最高ꎬ这可能是因为对耐盐植物而

言ꎬ盐胁迫可增加根际土壤细菌多样性和生物

量[３１]ꎬ而该地区土壤盐分含量显著高于其他地区ꎬ
盐分的升高促进了耐盐或嗜盐细菌的增殖ꎮ 土壤

内生真菌大部分属于好氧型ꎬ土壤含水量过高会抑

制其生长与繁殖[３２]ꎬ这可能是造成轮台地区( ｌｔ)真
菌丰度偏低的主要原因ꎮ 可见大多数植物内生菌

群落组成除受宿主植物的影响外ꎬ还受到土壤理化

特性的影响[１９]ꎬ两者共同作用导致不同地区盐爪爪

内生菌群落组成的差异ꎮ 此外ꎬ盐爪爪是典型的盐

生植物ꎬＮａ 是其生长必需元素ꎬ盐胁迫可以提高植

物中钠离子的含量ꎮ Ａｋｈｔｅｒ 等[３３] 研究也发现种植

盐草能显著降低土壤盐分及 ｐＨꎬ有效改善土壤环境

及土壤肥力ꎮ 由此可见ꎬ种植盐生植物是盐碱地生

物改良的有效方法ꎮ

４　 结　 论

通过对新疆 ５ 个盐碱地区的盐爪爪根部和地上

部分样品的内生细菌及内生真菌进行分析发现ꎬ变
形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、厚壁菌门( Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)、放
线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)为主要细菌门ꎬ属水平上ꎬ嗜
盐单胞菌属(Ｈａｌｏｍｏｎａｓ)的相对丰度最高ꎻ子囊菌

门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、担子菌门(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ)为主要

真菌门ꎬ属水平上ꎬ链格孢菌属(Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ)相对丰

度最高ꎮ 土壤中的钠离子(Ｎａ＋)与细菌 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ、
Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｕｓ－ Ｔｈｅｒｍｕｓ、Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ 呈显著正相关

关系ꎬ氯离子(Ｃｌ－)、电导率(ＥＣ)与真菌 Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌｏ￣
ｍｙｃｏｔａ、Ｍｕｃｏｒｏｍｙｃｏｔａ、Ｇｌｏｍｅｒｏｍｙｃｏｔａ 和其他门呈显

著正相关关系ꎮ 不同地区、不同组织的盐爪爪内生

群落结构存在显著差异ꎬ且与土壤盐碱化相关ꎮ 研

究结果初步揭示了新疆盐碱地区盐爪爪内生菌群

落结构组成与分布格局ꎬ对深入阐明内生菌在生态

系统的演替、生物多样性及其生态功能具有重要的

科学意义ꎮ

参 考 文 献:
[１]　 张万银ꎬ 郑旭ꎬ 李斌ꎬ 等. 基于 ＣＮＫＩ 数据库对新疆盐碱地治理研

究现状与分析[Ｊ]. 农业与技术ꎬ ２０２０ꎬ ４０(９): ９６￣９７.
ＺＨＡＮＧ Ｗ Ｙꎬ ＺＨＥＮＧ Ｘꎬ ＬＩ Ｂꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｔａｔｕｓ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓａｌｉｎｅ￣
ａｌｋａｌｉ ｌａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｉｎ Ｘｉｎｊｉａｎｇ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＣＮＫＩ ｄａｔａｂａｓｅ[Ｊ].Ａｇｒｉ￣
ｃｕｌｔｕｒｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ２０２０ꎬ ４０(９): ９６￣９７.

[２]　 赵可夫ꎬ 李法曾ꎬ 张福锁. 中国盐生植物[Ｍ]. ２ 版. 北京: 科学出

版社ꎬ ２０１３.
ＺＨＡＯ Ｋ ＦꎬＬＩ Ｆ Ｚꎬ ＺＨＡＮＧ Ｆ Ｓ. Ｃｈｉｎｅｓｅ ｈａｌｏｐｈｙｔｅ[Ｍ]. ２ｎｄ ｅｄ. Ｂｅｉ￣
ｊｉｎｇ: Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｐｒｅｓｓꎬ ２０１３.

[３]　 ＨＹＤＥ Ｋ Ｄꎬ ＳＯＹＴＯＮＧ Ｋ. Ｔｈｅ ｆｕｎｇａｌ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ ｄｉｌｅｍｍａ[Ｊ]. Ｆｕｎｇａｌ
Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ２００８ꎬ ３３: １６３￣１７３.

[４]　 ＷＡＱＡＳ Ｍꎬ ＫＨＡＮ Ａ Ｌꎬ ＫＡＭＲＡＮ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｐｒｏ￣
ｄｕｃｅ ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎｓ ａｎｄ ｉｎｄｏｌｅａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄ ａｎｄ ｐｒｏｍｏｔｅｓ ｈｏｓｔ￣ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ
ｄｕｒｉｎｇ ｓｔｒｅｓｓ[Ｊ]. Ｍｏｌｅｃｕｌｅｓꎬ ２０１２ꎬ １７(９): １０７５４￣１０７７３.

[５]　 ＲＯＳＡ Ｌ Ｈꎬ ＱＵＥＩＲＯＺ Ｓ Ｃ Ｎꎬ ＭＯＲＡＥＳ Ｒ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｏｎｉｏｃｈａｅｔａ ｌｉｇ￣
ｎｉａｒｉａ: ａｎｔｉｆｕｎｇａｌ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｃｒｙｐｔｉｃ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｕｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ
ｗｉｔｈ ａｕｔｏｔｒｏｐｈｉｃ ｔｉｓｓｕｅ ｃｕｌｔｕｒｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ ｐｌａｎｔ Ｓｍａｌｌａｎｔｈｕｓ ｓｏｎ￣
ｃｈｉｆｏｌｉｕｓ (Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ)[Ｊ]. Ｓｙｍｂｉｏｓｉｓꎬ ２０１３ꎬ ６０(３): １３３￣１４２.

[６]　 高瑞如ꎬ 赵瑞华ꎬ 杜新民ꎬ 等. ２ 种盐生植物根系的适盐特性[Ｊ].
林业科学ꎬ ２０１０ꎬ ４６(７): １７６￣１８２.
ＧＡＯ Ｒ Ｒꎬ ＺＨＡＯ Ｒ Ｈꎬ ＤＵ Ｘ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｒｏｏｔ ｓｙｓｔｅｍｓ
ｏｆ ｔｗｏ ｈａｌｏｐｈｙｔｅｓ ｆｏｒ ａｄａｐｔａｂｉｌｉｔｙ ｔｏ ｓａｌｉｎｉｔｙ [ Ｊ ]. Ｓｃｉｅｎｔｉａ Ｓｉｌｖａｅ
Ｓｉｎｉｃａｅꎬ ２０１０ꎬ ４６(７): １７６￣１８２.

[７]　 刘琳ꎬ 张富春ꎬ 曾幼玲. 盐爪爪 Ｎａ＋ / Ｈ＋逆向转运蛋白和焦磷酸酶

５６２第 ４ 期　 　 　 　 　 　 　 王慧楠等:新疆盐碱地区盐爪爪内生菌群落组成与分布格局研究



的亚细胞定位[Ｊ]. 西北植物学报ꎬ ２００９ꎬ ２９(３): ４６３￣４６８.
ＬＩＵ Ｌꎬ ＺＨＡＮＧ Ｆ Ｃꎬ ＺＥＮＧ Ｙ Ｌ. Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ Ｎａ＋ / Ｈ＋

ａｎｔｉｐｏｒｔｅｒ ａｎｄ Ｈ＋￣ＰＰａｓｅ ｏｆ Ｋａｌｉｄｉｕｍ ｆｏｌｉａｔｕｍ[Ｊ]. Ａｃｔａ Ｂｏｔａｎｉｃａ Ｂｏ￣
ｒｅａｌｉ￣Ｏｃｃｉｄｅｎｔａｌｉａ Ｓｉｎｉｃａꎬ ２００９ꎬ ２９(３): ４６３￣４６８.

[８]　 刘晓静ꎬ 张志东ꎬ 唐琦勇ꎬ 等. 新疆和硕干旱荒漠区盐爪爪内生真

菌群落特征分析[Ｊ]. 干旱区资源与环境ꎬ ２０２０ꎬ ３４(６): １５９￣１６５.
ＬＩＵ Ｘ Ｊꎬ ＺＨＡＮＧ Ｚ Ｄꎬ ＴＡＮＧ Ｑ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎ￣
ｇｉ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ Ｋａｌｉｄｉｕｍ ｃａｓｐｉｃｕｍ ｆｒｏｍ ａｒｉｄ ｄｅｓｅｒｔ ａｒｅａ ｉｎ Ｈｅｓｈｕｏ
ｃｏｕｎｔｙ ｏｆ Ｘｉｎｊｉａｎｇ[Ｊ]. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｒｉｄ Ｌａｎｄ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎ￣
ｍｅｎｔꎬ ２０２０ꎬ ３４(６): １５９￣１６５.

[９]　 ＺＨＵ Ｊꎬ ＳＵＮ Ｘꎬ ＺＨＡＮＧ Ｚ Ｄꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｉｏｎｉｚｉｎｇ ｒａｄｉａｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ
ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｈａｌｏｐｈｙｔｉｃ ｐｌａｎｔ Ｋａｌｉｄｉｕｍ
ｓｃｈｒｅｎｋｉａｎｕｍ[Ｊ]. Ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓꎬ ２０２１ꎬ ９(５): １０５０.

[１０]　 ＳＵＮ Ｘꎬ ＤＩＮＧ Ｑꎬ ＨＹＤＥ Ｋ Ｄꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｐｒｅｆ￣
ｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｗｏｏｄｙ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ ａ ｍｉｘｅｄ ｆｏｒｅｓｔ[Ｊ].
Ｆｕｎｇａｌ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２０１２ꎬ ５(５): ６２４￣６３２.

[１１]　 ＥＤＧＡＲ Ｒ Ｃ. Ｓｅａｒｃｈ ａｎｄ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｏｒｄｅｒｓ ｏｆ ｍａｇｎｉｔｕｄｅ ｆａｓｔｅｒ ｔｈａｎ
ＢＬＡＳＴ[Ｊ]. Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎬ ２０１０ꎬ ２６(１９): ２４６０￣２４６１.

[１２]　 张玮川ꎬ 李剑ꎬ 王志宇ꎬ 等. 内生菌￣植物联合修复污染土壤研究

进展[Ｊ]. 农业资源与环境学报ꎬ ２０２１ꎬ ３８(３): ３５５￣３６４.
ＺＨＡＮＧ Ｗ Ｃꎬ ＬＩ Ｊꎬ ＷＡＮＧ Ｚ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｏｎ ｒｅｍｅｄｉ￣
ａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｌｌｕｔａｎｔｓ ｉｎ ｓｏｉｌ ｕｓｉｎｇ ｐｌａｎｔ￣ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ [ Ｊ].
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ ２０２１ꎬ ３８(３):
３５５￣３６４.

[１３]　 ＢＵ Ｎꎬ ＬＩ Ｘ Ｍꎬ ＬＩ Ｙ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ Ｎａ２ＣＯ３ ｓｔｒｅｓｓ ｏｎ ｐｈｏｔｏｓｙｎ￣
ｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ａｎｔｉｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｅｎｚｙｍｅｓ ｉｎ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ ｉｎｆｅｃｔｅｄ ａｎｄ ｎｏｎ￣ｉｎｆｅｃ￣
ｔｅｄ ｒｉｃｅ [ Ｊ]. Ｅｃｏｔｏｘｉｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｓａｆｅｔｙꎬ ２０１２ꎬ ７８:
３５￣４０.

[１４]　 ＦＵＲＴＡＤＯ Ｂ Ｕꎬ ＳＺＹＭＡＮＳＫＡ Ｓꎬ ＨＲＹＮＫＩＥＷＩＣＺ Ｋ. Ａ ｗｉｎｄｏｗ
ｉｎｔｏ ｆｕｎｇａｌ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｓｍ ｉｎ Ｓａｌｉｃｏｒｎｉａ ｅｕｒｏｐａｅａ: ｄｅｃｉｐｈｅｒｉｎｇ ｆｕｎｇａｌ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｓ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ａｇｅｎｔｓ[Ｊ]. Ｐｌａｎｔ ａｎｄ ｓｏｉｌꎬ
２０１９ꎬ ４４５(１): ５７７￣５９４.

[１５]　 ＤＯＮＧ Ｌ Ｌꎬ ＣＨＥＮＧ Ｒ Ｙꎬ ＸＩＡＯ Ｌ Ｎꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｃｏｍｐｏｓｉ￣
ｔｉｏｎ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅｓ ａｍｏｎｇ ｐｌａｎｔ ｐａｒｔｓ ｏｆ Ｐａｎａｘ ｎｏｔｏｇｉｎｓｅｎｇ
[Ｊ]. Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｍｅｄｉｃｉｎｅꎬ ２０１８ꎬ １３(１): ４１.

[１６]　 ＣＨＥＮ Ｗ Ｈꎬ ＷＵ Ｓ Ｊꎬ ＳＵＮ Ｘ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｈｉｇｈ￣ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｃｙｎａｎｃｈｕｍ ｓｐ.[Ｊ]. Ｓｏｕｔｈ
Ａｆｒｉｃａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｏｔａｎｙꎬ ２０２０ꎬ １３４: ３４９￣３５８.

[１７]　 ＤＡ ＳＩＬＶＡ Ｌ Ｌꎬ ＶＥＬＯＳＯ Ｔ Ｇ Ｒꎬ ＭＡＮＨÃＥＳ Ｊ Ｈ Ｃꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ
ｐｌａｎｔ ｏｒｇａｎｓ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ ｔｈｅ ｃｏｍｍｏｎ ｂｅａｎ ｍｙｃｏｂｉｏｍｅ
[Ｊ]. Ｂｒａｚｉｌｉａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０２０ꎬ ５１(２): ７６５￣７７２.

[１８]　 ＭＡＧＧＩＮＩ Ｖꎬ ＭＥＮＧＯＮＩ Ａꎬ ＧＡＬＬＯ Ｅ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｉｓｓｕｅ ｓｐｅｃｉｆｉｃｉｔｙ
ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｉｎ ｖｉｔｒｏ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｓｉｎｇｌｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｅｎ￣
ｄｏｐｈｙｔｅｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｒｏｏｔｓꎬ ｌｅａｖｅｓ ａｎｄ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｉｃ ｓｏｉｌ ｏｆ Ｅｃｈｉ￣
ｎａｃｅａ ｐｕｒｐｕｒｅａ[Ｊ]. ＢＭＣ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１９ꎬ １９(１): ２８４.

[１９]　 ＦＡＮＧ Ｋꎬ ＭＩＡＯ Ｙ Ｆꎬ ＣＨＥＮ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｉｓｓｕｅ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ａｎｄ ｇｅｏｇｒａｐｈ￣
ｉｃａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｏｆ Ａｇｅｒａｔｉｎａ ａｄｅｎｏｐｈｏｒａ ａｎｄ ｆｕｎｇａｌ
ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ [ Ｊ]. Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ
２０１９ꎬ １０: ２９１９.

[２０]　 ＺＨＵ Ｊꎬ ＳＵＮ Ｘꎬ ＴＡＮＧ Ｑ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｅａｓｏｎａｌ ｄｙｎａｍｉｃｓ ａｎｄ ｐｅｒｓｉｓｔｅｎｃｙ
ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ Ｋａｌｉｄｉｕｍ ｓｃｈｒｅｎｋｉａｎｕｍ ｓｈｉｆｔｓ ｕｎｄｅｒ ｒａｄｉａ￣
ｔｉｏｎ ｓｔｒｅｓｓ[Ｊ]. Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０２１ꎬ １２: ７７８３２７.

[２１]　 ＺＨＡＮＧ Ｑꎬ ＡＣＵÑＡ Ｊ Ｊꎬ ＩＮＯＳＴＲＯＺＡ Ｎ Ｇꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｂａｃｔｅ￣
ｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｒｏｏｔｓ ａｎｄ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ ｇｒｏｗｉｎｇ ｉｎ

Ｃｈｉｌｅａｎ ｅｘｔｒｅｍｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ [ Ｊ ]. Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ ２０１９ꎬ ９
(１): ４９５０.

[２２]　 罗鑫ꎬ 张海燕ꎬ 刘明元ꎬ 等. 稻田土壤微生物群落多样性研究进

展[Ｊ]. 安徽农业科学ꎬ ２０１８ꎬ ４６(２１): ４２￣４３ꎬ ４７.
ＬＵＯ Ｘꎬ ＺＨＡＮＧ Ｈ Ｙꎬ ＬＩＵ Ｍ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｔｕｄｙ ｒｅｖｉｅｗ ｏｎ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｐａｄｄｙ ｓｏｉｌｓ[Ｊ]. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｎｈｕｉ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ
Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ２０１８ꎬ ４６(２１): ４２￣４３ꎬ ４７.

[２３]　 ＢＥＨＡＩＲＩ Ｓꎬ ＢＡＨＡ Ｎꎬ ＢＡＲＡＫＡＴ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｏｆ ｔｈｅ ｈａｌｏｐｈｙｔｅ Ｈａｌｏｃｎｅｍｕｍ
ｓｔｒｏｂｉｌａｃｅｕｍ ｉｎ ａｎ Ａｌｇｅｒｉａｎ ａｒｉｄ ｓａｌｉｎｅ ｓｏｉｌ[Ｊ]. Ｅｘｔｒｅｍｏｐｈｉｌｅｓꎬ ２０２２ꎬ
２６(２): １８.

[２４]　 ＳＩＮＧＨ Ｓꎬ ＧＨＡＤＧＥ Ｖ Ａꎬ ＫＵＭＡＲ Ｐꎬ ｅｔ ａｌ. Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ａｎｔｉ￣
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅｓ ｆｒｏｍ ｈａｌｏｐｈｙｔｅ Ｓａｌｉｃｏｒｎｉａ
ｂｒａｃｈｉａｔａ[Ｊ]. Ａｎｔｏｎｉｅ Ｖａｎ Ｌｅｅｕｗｅｎｈｏｅｋꎬ ２０２１ꎬ １１４(５): ５９１￣６０８.

[２５]　 ＫＨＡＬＭＵＲＡＴＯＶＡ Ｉꎬ ＫＩＭ Ｈꎬ ＮＡＭ Ｙ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｐｌａｎｔ
ｇｒｏｗｔｈ ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ ｃａｐａｃｉｔｙ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｈａｌｏ￣
ｐｈｙｔｉｃ ｐｌａｎｔｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｗｅｓｔ ｃｏａｓｔ ｏｆ Ｋｏｒｅａ[Ｊ]. Ｍｙｃｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１５ꎬ ４３
(４): ３７３￣３８３.

[２６]　 唐琦勇ꎬ 朱静ꎬ 楚敏ꎬ 等. 北疆盐角草内生真菌群落组成和分布

[Ｊ]. 干旱区资源与环境ꎬ ２０２１ꎬ ３５(５): １３７￣１４３.
ＴＡＮＧ Ｑ Ｙꎬ ＺＨＵ Ｊꎬ ＣＨＵ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｓ￣
ｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｅｎｄｏｐｈｙｔｉｃ ｆｕｎｇｉ ｉｎ Ｓａｌｉｃｏｒｎｉａ ｅｕｒｏｐａｅａ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｎｏｒｔｈｅｒｎ
Ｘｉｎｊｉａｎｇ[ Ｊ]. Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｒｉｄ Ｌａｎｄ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ
２０２１ꎬ ３５(５): １３７￣１４３.

[２７]　 ＫＥＡＲＬ Ｊꎬ ＭＣＮＡＲＹ Ｃꎬ ＬＯＷＭＡＮ Ｊ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓａｌｔ￣ｔｏｌｅｒａｎｔ ｈａｌｏｐｈｙｔｅ
ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｂａｃｔｅｒｉａ ｓｔｉｍｕｌａｔｅ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ａｌｆａｌｆａ ｉｎ ｓａｌｔｙ ｓｏｉｌ[Ｊ]. Ｆｒｏｎ￣
ｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１９ꎬ １０: １８４９.

[２８] 　 ＫＩＭＵＲＡ Ｙꎬ ＭＩＺＵＮＯ Ｔꎬ ＮＡＫＡＪＩＭＡ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｌｔｅｃｈｒｏｍｏｎｅｓ Ａ
ａｎｄ Ｂꎬ ｎｅｗ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｓ ｐｒｏｄｕｃｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｆｕｎｇｕｓꎬ
Ａｌｔｅｒｎａｒｉａ ｓｐ. [ Ｊ]. Ｂｉｏｓｃｉｅｎｃｅꎬ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ａｎｄ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ
１９９２ꎬ ５６(１０): １６６４￣１６６５.

[２９]　 ＫＨＡＬＩＬ Ａ Ｍ Ａꎬ ＨＡＳＳＡＮ Ｓ Ｅ Ｄꎬ ＡＬＳＨＡＲＩＦ Ｓ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ
ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｕｎｇａｌ ｅｎｄｏｐｈｙｔｅｓ ｉｓｏｌａｔｅｄ ｆｒｏｍ ｍｅｄｉｃｉｎａｌ
ｐｌａｎｔ Ｅｐｈｅｄｒａ ｐａｃｈｙｃｌａｄａ ａｓ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｗｔｈ￣ｐｒｏｍｏｔｉｎｇ [ Ｊ ].
Ｂｉｏｍｏｌｅｃｕｌｅｓꎬ ２０２１ꎬ １１(２): １４０.

[３０]　 董静ꎬ 邢锦城ꎬ 温祝桂ꎬ 等. 苏北滩涂盐碱地３种典型盐生植物根

际土壤细菌多样性及群落结构分析[Ｊ]. 江苏农业科学ꎬ ２０２１ꎬ ４９
(８): ２１２￣２１８.
ＤＯＮＧ Ｊꎬ ＸＩＮＧ Ｊ Ｃꎬ ＷＥＮ Ｚ Ｇꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ａｎｄ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｔｙｐｉｃａｌ
ｈａｌｏｐｈｙｔｅｓ ｉｎ ｓａｌｉｎｅ￣ａｌｋａｌｉ ｌａｎｄ ｏｆ ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ｊｉａｎｇｓｕ[Ｊ]. Ｊｉａｎｇｓｕ Ａｇｒｉ￣
ｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ２０２１ꎬ ４９(８): ２１２￣２１８.

[３１]　 ＹＡＮＧ Ｈꎬ ＨＵ Ｊ Ｘꎬ ＬＯＮＧ Ｘ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓａｌｉｎｉｔｙ ａｌｔｅｒｅｄ ｒｏｏｔ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ
ａｎｄ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ
ｏｆ Ｊｅｒｕｓａｌｅｍ ａｒｔｉｃｈｏｋｅ[Ｊ]. Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ ２０１６ꎬ ６(１): ２０６８７.

[３２]　 张雪ꎬ 陈婷ꎬ 牛艳慧ꎬ 等. Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序揭示艾比湖湿地 ６
种盐生植物根际土壤真菌群落组成及多样性[Ｊ]. 微生物学报ꎬ
２０２１ꎬ ６１(１２): ３９６５￣３９７６.
ＺＨＡＮＧ Ｘꎬ ＣＨＥＮ Ｔꎬ ＮＩＵ Ｙ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｆｕｎｇｉ
ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｉｎ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅ ｓｏｉｌ ｏｆ ｓｉｘ ｈａｌｏｐｈｙｔｅｓ ｉｎ Ｅｂｉｎｕｒ Ｌａｋｅ Ｗｅｔ￣
ｌａｎｄ[Ｊ]. Ａｃｔａ Ｍｉｃｒｏｂｉｏｌｏｇｉｃａ Ｓｉｎｉｃａꎬ ２０２１ꎬ ６１(１２): ３９６５￣３９７６.

[３３]　 ＡＫＨＴＥＲ Ｊꎬ ＭＡＨＭＯＯＤ Ｋꎬ ＭＡＬＩＫ Ｋ Ａꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｍｅｌｉｏｒａｔｉｏｎ ｏｆ ａ
ｓａｌｉｎｅ ｓｏｄｉｃ ｓｏｉｌ ｔｈｒｏｕｇｈ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｓａｌｔ￣ｔｏｌｅｒａｎｔ ｇｒａｓｓ Ｌｅｐｔｏｃｈｌｏａ
ｆｕｓｃａ[Ｊ]. Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎꎬ ２００３ꎬ ３０(２): １６８￣１７４.

６６２ 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 干旱地区农业研究　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 第 ４１ 卷


