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　　摘要：选取具有水盐梯度特征的３个典型样地，研究干旱荒漠中土壤水盐含量对ＡＭ真菌与植物多样性耦合关系
的影响。结果表明：（１）植物α多样性指数在不同水盐梯度上呈显著性差异；β多样性显示，随水盐梯度的变化，植物
群落演替过程趋于选择能适应高盐多水和低盐极少水的极端环境的耐盐植物和耐旱植物。（２）各样地 ＡＭ真菌的 α
多样性表现为随水盐逐渐降低而降低；β多样性显示，随水盐梯度的下降，ＡＭ真菌群落之间的共有种减少，群落演替
速率加快，这种变化趋势与植物群落相反。（３）植物与ＡＭ真菌的相同α多样性指数间均呈正相关关系，体现了 ＡＭ
真菌对宿主植物和土壤水盐含量的双重响应；随着土壤水盐梯度由多盐多水向少盐少水发展，群落最终的演替成为组

成较为简单的群落，相对于植物而言，ＡＭ真菌演替的速率较大。
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　　丛植菌根（ａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ，ＡＭ）真菌是一类种类丰
富、分布广泛的土壤微生物［１］，能与８０％以上的陆生植物根
系形成共生关系［２］。在这一共生关系中，ＡＭ真菌为其寄主
提供矿质营养，同时也从寄主处获取碳源。借助于ＡＭ真菌，
宿主植物可在恶劣环境中获得良好的生长效应［３－４］。近年

来，国内外学者已对不同生态系统进行大量的 ＡＭ真菌相关
研究，Ｋｌｉｒｏｎｏｍｏｓ通过大量交叉验证试验发现，植物和 ＡＭ真
菌的种属身份都会影响到二者的共生关系［５］；也有研究表

明，ＡＭ真菌的组成和多样性对植株个体生长有很大影
响［６－７］。ＡＭ真菌具有很高的物种多样性［８］，随着ＡＭ真菌物
种多样性增加，ＡＭ真菌对宿主植物的生长促进效应表现出
多样性［９－１０］，即随着 ＡＭ真菌物种多样性的增加，宿主植物
的生长也相应增强。Ｍｏｏｒａ等发现，ＡＭ真菌能够强化植物种
内竞争，促进植物个体的大小不整齐性［１１－１２］。Ｚｈａｎｇ等发
现，ＡＭ真菌能够影响植物的死亡率，进而影响种群自疏过
程［１３－１４］。因此，ＡＭ真菌对植物个体生长的影响在大尺度上
可能影响植物群落的构建和多样性特征，进而造成群落结构

与功能的差异。

极端干旱、盐渍的生态系统中的 ＡＭ真菌资源状况正在
受到越来越多的关注［１５］。目前，全球范围内共有约９．３２亿
ｈｍ２土地遭受盐化和碱化，这些地区植被多样性的恢复与当
地的生态安全和经济发展密切相关［１６－１７］。已有研究表明，土

壤盐分是引起干旱区植物群落多样性变化的关键因子之

一［１８－２０］，也是干旱区荒漠植物群落动态的决定因素之一［２１］，

但关于土壤水盐协同影响下植物多样性与ＡＭ真菌多样性耦
合关系的变化特征，尚未见报道。

本试验选取典型干旱荒漠区，研究 ＡＭ真菌多样性与植
物多样性的耦合关系对水盐梯度的响应，研究结果在一定程

度上可为干旱荒漠生态系统的群落构建与生物多样性维持机

制提供理论基础。

１　试验设计与研究方法

１．１　研究区及植被概况
艾比湖湿地国家级自然保护区位于新疆精河县西北

（８２°３０′～８２°５０′Ｅ、４４°３７′～４５°１０′Ｎ），该区为典型大陆性干
旱气候，干燥少雨多风，年平均气温 ５℃，年平均降水量为
１０５．１７ｍｍ，蒸发量为１３１５ｍｍ。该区典型地带性土壤为灰
漠土、灰棕漠土和风沙土隐域性土壤为盐（盐渍化）土、草甸

土和沼泽土。多样化的土壤类型决定了旱生、超旱生、沙生、

盐生、湿生和水生等植物群落的形成。艾比湖特殊的湿地 －
荒漠生态环境分布着数百种动植物，有其独特的生物资源多

样性［２２］。主要植物种类有胡杨（Ｐｏｐｕｌｕｓｅｕｐｈｒａｔｉｃａ）、梭梭
（Ｈａｌｏｘｙｌｏｎａｍｍｏｄｅｎｄｒｏｎ）、芦苇（Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓａｕｓｔｒａｌｉｓ），在平原
低地还有柽柳（Ｔａｍａｒｉｘｒａｍｏｓｉｓｓｉｍａ）、黑果枸杞（Ｌｙｃｉｕｍ
ｒｕｔｈｅｎｉｃｕｍ）、甘草（Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａｕｒａｌｅｎｓｉｓ），湖滨盐沼地有盐穗
木（Ｈａｌｏｓｔａｃｈｙｓｃａｓｐｉｃａ）、盐节木（Ｈａｌｏｃｎｅｍｕｍｓｔｒｏｂｉｌａｃｅｕｍ）、
碱蓬（Ｓｕａｅｄａｇｌａｕｃａ）和盐爪爪（Ｋａｌｉｄｉｕｍｆｏｌｉａｔｕｍ），山前冲积
洪扇有琵琶柴（Ｒｅａｕｍｕｒｉａｓｏｏｎｇｏｒｉｃａ）等［２３］。

１．２　样品材料的采集
在艾比湖自然保护区南部阿奇克苏河北岸垂直河道每隔

约２．０ｋｍ选取水盐交互作用梯度明显的３个典型样地，即高
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盐多水样地（ＳＷ－１），距河约１．０ｋｍ；中盐中水（ＳＷ－２），距
河约３．０ｋｍ；低盐少水样地（ＳＷ－３），距河约５．０ｋｍ（表１）。
在每块样地布设３０ｍ×３０ｍ的样方，以横坐标每隔１０ｍ、纵
坐标每隔１０ｍ采集１份样品，共９个小样方，作植物多样性
调查；以横坐标每隔５ｍ、纵坐标每隔６ｍ采１份样品，共３０
组植物样品，在植物根围，去掉表面的碎屑层后，挖取土壤

（长１０ｃｍ×宽１０ｃｍ×深２０ｃｍ），连同植物根系装入无菌的
塑料袋内，每份样品约５ｋｇ，带回实验室进行ＡＭ真菌多样性
分析。

表１　样地基本信息

水盐梯度 北纬 东经
土壤含水量

（％）
电导率

（Ｓ／ｍ）

ＳＷ－１ ４４°３７′２７．９″８３°３３′５３．８″１０．９３±０．１７ａ６．３４±０．３０ａ
ＳＷ－２ ４４°３８′２４．５″８３°３４′２８．６″ ２．３９±０．１３ｂ２．６３±０．３６ｂ
ＳＷ－３ ４４°３９′４１．２″８３°３４′４６．８″ ０．６４±０．２１ｂ０．９８±０．１８ｃ

　　注：同列数据后不同字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）。

１．３　分析方法
筛选出植物根围土样１ｋｇ自然风干后（２～５ｄ）保存在

低温库内（＜１０℃），用于 ＡＭ真菌孢子筛选、分离与鉴定。
从每份样品中抽取１００ｇ土样，用改进的湿筛倾析 －蔗糖离
心法筛选 ＡＭ真菌孢子［２４－２５］。在体视镜下先观察孢子的颜

色、大小、连孢菌丝、孢子果等形态特征，进行初步分类，在此

基础上，加浮载剂 ＰＶＬＧ（聚乙烯醇 －乳酸 －甘油，即１．６６ｇ
聚乙烯醇、１０ｍＬ蒸馏水、１０ｍＬ乳酸、１ｍＬ甘油），在光学显
微镜（Ｃｌａｓｓｉｃａ，麦克奥迪 Ｅ２２１）及体视显微镜（舜宇 ＳＺ－
６７４５）下观察、测定孢子的颜色、大小、表面特征，孢壁颜色、
类型、厚度等特征，内含物的性质，鉴定中可辅助使用Ｍｅｌｚｅｒｓ
试剂（１００ｇ水合氯醛、１００ｍＬ蒸馏水、１．５ｇ碘、５ｇ碘化钾）
和棉兰试剂（１０ｇ石炭酸、１０ｍＬ乳酸、２０ｍＬ甘油、０．０２ｇ棉
兰、１０ｍＬ蒸馏水），观察孢子的化学反应，对有代表性的形态
进行拍照；综合以上观察结果，根据文献［２６］、国际真菌
ＩＮＶＡＭ（ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＣｕｌｔｕｒｅＣｏｌｌｅｃｔｉｏｎｏｆＡｒｂｕｓｃｕｌａｒａｎｄ
Ｖｅｓｉｃｕｌａｒ－ＡｒｂｕｓｃｕｌａｒＭｙｃｏｒｒｈｉｚａｌＦｕｎｇｉ）网址（ｗｗｗ．ｉｎｖａｍ．
ｃａｆ．ｗｄｕ．ｅｄｕ）信息进行 ＡＭ真菌鉴定。ＡＭ真菌孢子密度
（ｓｐｏｒｅｄｅｎｓｉｔｙ）以１ｇ土样中含有的孢子数表示；相对多度
（ｒｅｌａｔｉｖｅａｂｕｎｄａｎｃｅ，ＲＡ）指该采样点 ＡＭ真菌某属或某种孢
子数占总孢子数的比率，即 ＲＡ＝（该采样点 ＡＭ真菌某属或
某种孢子数／该采样点ＡＭ真菌总孢子数）×１００％。
１．４　数据处理

利用Ｅｘｃｅｌ２０１０及 Ｒ软件（ｈｔｔｐ：／／ｃｒａｎ．ｒｐｒｏｊｅｃｔ．ｏｒｇ）的
Ｖｅｇａｎ程序包整理和计算 ＡＭ真菌和植物物种多样性；用
ＳＰＳＳ２０．０软件进行单因素方差分析检验 ＡＭ真菌和植物在
３个样地之间的差异。

２　结果与分析

２．１　水盐梯度下ＡＭ真菌α、β多样性的响应
比较各样地 ＡＭ真菌 α多样性可以看出，从 ＳＷ－１到

ＳＷ－３，Ｍａｒｇａｌｅｆ指数随水盐梯度降低而降低，且样地间呈极
显著差异（Ｐ＜０．０１）（图 １）。而对物种多度依赖较强的
Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ多样性指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ多样性指数、Ｐｉｅｌｏｕ均
匀度指数在样地间呈显著差异（Ｐ＜０．０５）。

　　从β多样性分析结果可以看出，３个梯度之间 ＡＭ真菌
种类组成的 Ｓｏｒｅｎｓｏｎ相似性指数从高到低为：ＳＷ －１与
ＳＷ－２样地＞ＳＷ－１与 ＳＷ－３样地 ＞ＳＷ－２与 ＳＷ－３样
地；Ｃｏｄｙ指数从高到低为：ＳＷ－２与ＳＷ－３样地＞ＳＷ－１与
ＳＷ－３样地 ＞ＳＷ－１与 ＳＷ－２样地，２种指数排序相反。
ＳＷ－２与ＳＷ－３样地间的 Ｓｏｒｅｎｓｏｎ指数最小，为０．３６；Ｃｏｄｙ
指数最大，为１０．０５（表２）。说明２个梯度的ＡＭ真菌群落组
成差异最大，同时随着水盐梯度变化而变化。

表２　各样地ＡＭ真菌种类β多样性

水盐梯度
多样性指数

ＳＷ－１ ＳＷ－２ ＳＷ－３
ＳＷ－１ １．００ ０．６３ ０．４０
ＳＷ－２ ７．５０ １．００ ０．３６
ＳＷ－３ ９．００ １０．０５ １．００

　　注：以“１．００”为对角线，右上角的为Ｓｏｒｅｎｓｏｎ指数βｓｏｒ，左下角的

为Ｃｏｄｙ指数βｃ。表３同。

２．２　水盐梯度下植物α、β多样性特征
依据α多样性指数的计算结果可以看出，植物多样性随

水盐梯度降低在３个梯度之间均有差异性（图２）。具体来
看，从ＳＷ－１到ＳＷ－３，Ｍａｒｇａｌｅｆ多样性指数呈先上升后下降
趋势，且样地间表现出极显著差异（Ｐ＜０．０１）；Ｓｈａｎｎｏｎ－
Ｗｉｅｎｅｒ多样性指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ多样性指数和Ｐｉｅｌｏｕ均匀度指数
都随水盐含量减少呈先下降后上升趋势，即ＳＷ－１＞ＳＷ－３＞
ＳＷ－２，且在高盐多水与中盐中水样地间呈显著差异（Ｐ＜
０．０５）。
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　　从 β多样性计算结果可以看出，Ｓｏｒｅｎｓｏｎ指数排序为
ＳＷ－１与ＳＷ－２＞ＳＷ－２与ＳＷ－３＞ＳＷ－１与ＳＷ－３；Ｃｏｄｙ
指数排序为ＳＷ－１与ＳＷ－３＞ＳＷ－２与ＳＷ－３＞ＳＷ－１与
ＳＷ－２，２种多样性指数趋势相反（表３）。随着水盐含量的减
少群落组成更加相似，而且群落物种替代速率也在减弱。

表３　植物β多样性

水盐梯度
多样性指数

ＳＷ－１ ＳＷ－２ ＳＷ－３
ＳＷ－１ １．００ ０．６１ ０．２１
ＳＷ－２ ４．５０ １．００ ０．４６
ＳＷ－３ ７．５０ ６．００ １．００

２．３　ＡＭ真菌多样性与植物多样性的相关性
２．３．１　ＡＭ真菌α多样性指数与植物 α多样性指数相关性
　对ＡＭ真菌和植物α多样性进行Ｐｅａｒｓｏｎ相关分析，结果表
明，ＡＭ真菌的Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ多样性和植物的 Ｍａｒｇａｌｅｆ多
样性呈极显著正相关（Ｐ＜０．０１），相关系数达到０．９９１；ＡＭ
真菌的均匀度指数与植物的 Ｓｉｍｐｓｏｎ多样性呈显著正相关
（Ｐ＜０．０５），相关系数为 ０．９５３；同一种多样性指数比较时，
ＡＭ真菌的多样性与植物均呈正相关，其中 Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ
指数相关系数最小为０．０２０（表４）。

表４　植物与ＡＭ真菌α多样性的相关性

真菌

多样性指数

与植物多样性指数的相关系数

Ｍａ Ｈ Ｊ Ｄ
Ｍａ ０．８７１ －０．４１９ －０．５０７ －０．５１４
Ｈ ０．９９１ ０．０２０ －０．０７９ －０．０８９
Ｊ －０．３４７ ０．９１４ ０．９４８ ０．９５３

Ｄ ０．７２２ ０．７３５ ０．６６７ ０．６５６

　　注：、分别表示在０．０５、０．０１水平上显著相关。

２．３．２　ＡＭ真菌与植物 β多样性指数比较分析　在垂直河
道自南向北的水盐梯度下，ＡＭ真菌 Ｓｏｒｅｎｓｏｎ指数呈下降趋
势，但不明显，Ｃｏｄｙ指数呈上升趋势，即 ＡＭ真菌群落种群的
演替过程是群落组成的共有种减少（图３）。说明随着土壤水
盐梯度由多盐多水向少盐少水发展，群落组成相似性减小，而

群落物种替代速率增大。植物 Ｓｏｒｅｎｓｏｎ指数呈上升趋势，
Ｃｏｄｙ指数呈下降趋势，体现了植物群落由多盐多水向少盐少
水变化过程中植物的共有种增多、种群相似性增大，而群落物

种替代速率减小。部分说明随着土壤水盐梯度向极端环境发

展的过程中，耐盐植物群落向耐旱群落演替，由于水分在

ＳＷ－２向ＳＷ－３发展过程中，土壤水分含量处在低水平，所
以耐干旱植物群落占有优势。

３　讨论

从α多样性来看，ＡＭ真菌的Ｍａｒｇａｌｅｆ指数在３个水盐梯
度上随水盐降低而降低，与植物不同；植物在 ＳＷ－１多样性
相对较高，到ＳＷ－２和ＳＷ－３时水分成为主要胁迫，所以多
样性指数降低，但 ＳＷ－３高于 ＳＷ－２，可能是因为盐胁迫降
低，有利于草本植物生长［２３］，使多样性升高。而宿主植物种

类和根系结构特征是 ＡＭ真菌共生与繁殖的重要因素，所以
随着水盐梯度的变化，宿主植物不同，ＡＭ真菌种类、多样性
也随之变化［２７］。ＡＭ真菌的 Ｓｈａｎｎｏｎ－Ｗｉｅｎｅｒ多样性指数、
Ｓｉｍｐｓｏｎ多样性指数、Ｐｉｅｌｏｕ均匀度指数变化趋势与植物相应
多样性指数大致相同，相较于植物 ＡＭ真菌样地间变化幅度
较小但差异显著。因为在干旱区，水分是植物生长的最主要

限制因子［２８］，研究表明ＡＭ真菌能够提高植物的水分利用效
率。干旱胁迫会诱导植物多种调控蛋白的基因表达，ＡＭ真
菌可以通过调控植物抗旱性基因的表达量，来实现对干旱胁

迫的适应［２９］。

从β多样性来看，大量的研究结果［３０－３３］证实ＡＭ真菌可
以通过改变植物的种间竞争能力影响植物群落组成。本研究

中植物与ＡＭ真菌在不同梯度上的群落变化特征不一致，样

地之间演替甚至呈相反的趋势，也有研究发现增加土壤中

ＡＭ真菌的多样性可以显著提高植物群落的物种多样性［３４］。

植物的Ｓｏｒｅｎｓｏｎ指数呈上升趋势，说明随着水盐梯度的变化，
群落间的共有种越来越少，因为在水盐共同胁迫下群落内的

物种逐渐演变为耐旱和耐盐植物，群落组成趋向简单，而且

Ｃｏｄｙ指数呈下降趋势，因为在极端环境下由耐旱耐盐植物组
成的群落不易被代替，所以群落演替速率降低。对于 ＡＭ真
菌而言，共有种减少可能是由于在研究区内 ＡＭ真菌易寄生
的植物种并非一定是植物群落的优势种［３５］。相对于植物演

替的速率，ＡＭ真菌演替的速率较大，这可能与 ＡＭ真菌对寄
生植物和对环境因素特异适应，及植物根系根际环境反作用

ＡＭ真菌有关，随着土壤水分含量达到极低的水平，能够适应
干旱环境的植物明显减少，耐旱植物成为群落种的优势植物，

而寄生于根下的ＡＭ真菌形成特异寄生干旱植物的ＡＭ真菌
群落，此时在演替过程中植物消失１个种的宿主，对于特异寄
生根系消失的却是一个 ＡＭ真菌群落，所以 ＡＭ真菌群落演
替速率快于植物群落。

通过对植物多样性和ＡＭ真菌多样性进行相关性分析可
以看出，宿主植物和寄生 ＡＭ真菌的各多样性指数都成正相
关关系，这可能是由于水分和盐分这两大因素直接影响到植
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物的多样性，同时也间接影响到ＡＭ真菌的物种多样性［３６］。

４　结论

植物α多样性指数在不同水盐梯度上呈显著性差异，且
随水盐变化，β多样性表明植物群落演替趋于选择能适应高
盐多水和低盐极少水的极端环境的耐盐植物和耐旱植物。

依赖丰度的ＡＭ真菌α多样性指数表现为随水盐梯度逐
渐降低，多样性亦降低，而对物种多度依赖较强的 α多样性
指数表现较为均衡；β多样性显示，随水盐梯度变化，ＡＭ真菌
不同，水盐梯度上群落之间的共有种减少，群落演替速率加

快；而植物共有种增多，群落不易被替代。

植物与ＡＭ真菌的４种多样性指数均呈正相关关系，体
现了ＡＭ真菌对宿主植物和土壤水盐的双重响应；随着土壤
水盐梯度由多盐多水向少盐少水发展，群落最终的演替成为

组成较为简单的群落，ＡＭ真菌的演替速率大于植物群落。

参考文献：

［１］ＳｍｉｔｈＳＥ，ＲｅａｄＤＪ．Ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌｓｙｍｂｉｏｓｉｓ［Ｍ］．３ｒｄｅｄ．Ｓａｎ
Ｄｉｅｇｏ：ＡｃａｄｅｍｉｃＰｒｅｓｓ，２００８：５７３．

［２］ＷａｎｇＢ，ＱｉｕＹ Ｌ．Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎａｎｄｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆ
ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｓｉｎｌａｎｄｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．Ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ，２００６，１６（５）：２９９－３６３．

［３］祝　英，熊俊兰，吕广超，等．丛枝菌根真菌与植物共生对植物水
分关系的影响及机理［Ｊ］．生态学报，２０１５，３５（８）：２４１９－２４２７．

［４］李晓林，冯　固，张美庆，等．丛枝菌根生态生理［Ｍ］．北京：华
文出版社，２００１：１３６－１３８．

［５］ＫｌｉｒｏｎｏｍｏｓＪＮ．Ｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎｐｌａｎｔｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｎａｔｉｖｅａｎｄｅｘｏｔｉｃ
ａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌｆｕｎｇｉ［Ｊ］．Ｅｃｏｌｏｇｙ，２００３，８４（９）：２２９２－
２３０１．　

［６］陈　云，马克明．城市菌根真菌多样性变化机制及功能应用［Ｊ］．
生态学报，２０１６，３６（１４）：１－１２．

［７］金　睴，孙　莉，王　强，等．ＡＭ真菌在草原生态系统中的功能
［Ｊ］．生态学报，２０１６，３６（３）：８７３－８８２．

［８］杨海水，熊艳琴，王　琪，等．ＡＭ真菌物种多样性：生态功能，影
响因素及维持机制［Ｊ］．生态学报，２０１６，３６（１０）：２８２６－２８３２．

［９］ｄｅｒＨｅｉｊｄｅｎＭＧ，ＫｌｉｒｏｎｏｍｏｓＪＭ，ＵｒｓｉｃＭ，ｅｔａｌ．Ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌｆｕｎｇａｌ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙｄｅｔｅｒｍｉｎｅｓｐｌａｎｔｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙａｎｄ
ｐｒｏｄｕｃｔｉｖｉｔｙ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，１９９８，３９６（６７０６）：６９－７２．

［１０］ＳｍｉｔｈＦＡ，ＪａｋｏｂｓｅｎＩ，ＳｍｉｔｈＳＥ．Ｓｐａｔｉａｌｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｉｎａｃｑｕｉｓｉｔｉｏｎ
ｏｆｓｏｉｌｐｈｏｓｐｈａｔｅｂｅｔｗｅｅｎｔｗｏａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌｆｕｎｇｉｉｎ
ｓｙｍｂｉｏｓｉｓｗｉｔｈＭｅｄｉｃａｇｏｔｒｕｎｃａｔｕｌａ［Ｊ］．ＮｅｗＰｈｙｔｏｌｏｇｉｓｔ，２０００，１４７
（２）：３５７－３６６．

［１１］ＭｏｏｒａＭ，ＺｏｂｅｌＭ．Ｅｆｆｅｃｔｏｆａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｏｎｉｎｔｅｒ－ａｎｄ
ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃｃｏｍｐｅｔｉｔｉｏｎｏｆｔｗｏｇｒａｓｓｌａｎｄｓｐｅｃｉｅｓ［Ｊ］．Ｏｅｃｏｌｏｇｉａ，
１９９６，１０８（１）：７９－８４．

［１２］ＭｏｏｒａＭ，ＺｏｂｅｌＭ．Ｃａｎａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｃｈａｎｇｅｔｈｅｅｆｆｅｃｔｏｆ
ｒｏｏｔｃｏｍｐｅｔｉｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｃｏｎｓｐｅｃｉｆｉｃｐｌａｎｔｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔａｇｅｓ？［Ｊ］．
ＣａｎａｄｉａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＢｏｔａｎｙ，１９９８，７６（４）：６１３－６１９．

［１３］ＺｈａｎｇＱ，ＸｕＬＭ，ＴａｎｇＪＪ，ｅｔａｌ．Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌｍｅｄｉａｔｉｏｎ
ｏｆｂｉｏｍａｓｓ－ｄｅｎｓｉｔｙｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｏｆＭｅｄｉｃａｇｏｓａｔｉｖａＬ．ｕｎｄｅｒｔｗｏ
ｗａｔｅｒｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓｉｎａｆｉｅｌｄｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ［Ｊ］．Ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａ，２０１１，２１
（４）：２６９－２７７．

［１４］ＺｈａｎｇＱ，ＺｈａｎｇＬ，ＷｅｉｎｅｒＪ，ｅｔａｌ．Ａｒｂｕｓｃｕｌａｒｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌｆｕｎｇｉ
ａｌｔｅｒｐｌａｎｔａｌｌｏｍｅｔｒｙａｎｄｂｉｏｍａｓｓ－ｄｅｎｓｉｔｙｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ［Ｊ］．Ａｎｎａｌｓ

ｏｆＢｏｔａｎｙ，２０１１，１０７（３，ＳＩ）：４０７－４１３．
［１５］冀春花，张淑彬，盖京苹，等．西北干旱区 ＡＭ真菌多样性研究

［Ｊ］．生物多样性，２００７，１５（１）：７７－８３．
［１６］ＨｏｅｋｓｅｍａＪＤ，ＣｈａｕｄｈａｒｙＶＢ，ＧｅｈｒｉｎｇＣＡ，ｅｔａｌ．Ａｍｅｔａ－

ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｃｏｎｔｅｘｔ－ｄｅｐｅｎｄｅｎｃｙｉｎｐｌａｎｔｒｅｓｐｏｎｓｅｔｏｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎｗｉｔｈ
ｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌｆｕｎｇｉ［Ｊ］．ＥｃｏｌｏｇｙＬｅｔｔｅｒｓ，２０１０，１３（３）：３９４－４０７．

［１７］张义飞，王　平，毕　琪，等．不同强度盐胁迫下 ＡＭ真菌对羊
草生长的影响［Ｊ］．生态学报，２０１６，３６（１７）：１－１０．

［１８］ＷａｎｇＳＸ，ＤｏｎｇＸ Ｇ，ＬｉｕＬ．Ｎａｔｕｒａｌｖｅｇｅｔａｔｉｏｎｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｕｎｄｅｒｗａｔｅｒａｎｄｓａｌｔｇｒａｄｉｅｎｔｓｉｎｔｈｅｏａｓｉｓｏｆＹａｎｑｉ
Ｂａｓｉｎ，Ｘｉｎｊｉａｎｇ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＧｌａｃｉｏｌｏｇｙａｎｄＧｅｏｃｒｙｏｌｏｇｙ，２０１０，３２
（５）：９９９－１００６．

［１９］ＧｕＦＸ，ＺｈａｎｇＹＤ，ＰａｎＸＬ，ｅｔａｌ．Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｓｏｉｌ
ｓａｌｔｉｌｉｓａｔｉｏｎａｎｄｃｏｍｍｕｎｉｔｙｄｉｖｅｒｓｉｔｙ：ｔｈｅｃａｓｅｏｆＦｕｋａｎｇｏａｓｉｓ［Ｊ］．
ＲｅｓｏｕｒｃｅｓＳｃｉｅｎｃｅ，２００２，２４（３）：４２－４８．

［２０］ＳｈｉＲＨ，ＬｉＸ，ＤｏｎｇＸＧ，ｅｔａｌ．Ｒｅｓｅａｒｃｈｏｎｔｈｅｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ
ｂｅｔｗｅｅｎｎａｔｕｒａｌｖｅｇｅｔａｔｉｏｎｇｒｏｗｔｈａｎｄｇｒｏｕｎｄｗａｔｅｒｉｎＹａｎｑｉＢａｓｉｎ
［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＮａｔｕｒａｌＲｅｓｏｕｒｃｅｓ，２００９，７（４）：５４２－５４９．

［２１］张雪妮，吕光辉，杨晓东，等．基于盐分梯度的荒漠植物多样性
与群落、种间联接响应［Ｊ］．生态学报，２０１３，３３（１８）：５７１４－
５７２２．　

［２２］杨晓东，吕光辉，田幼华，等．新疆艾比湖湿地自然保护区植物
的生态分组［Ｊ］．生态学杂志，２００９，２８（１２）：２４８９－２４９４．

［２３］杨晓东，吕光辉，张雪梅，等．艾比湖湿地自然保护区８个乔灌
木种群空间分布格局分析［Ｊ］．植物资源与环境学报，２０１０，１９
（４）：３７－４２．

［２４］ＧｅｒｄｅｍａｎｎＪＷ，ＮｉｃｏｌｓｏｎＴＨ．ＳｐｏｒｅｓｏｆｍｙｃｏｒｒｈｉｚａｌＥｎｄｏｇｏｎｅ
ｓｐｅｃｉｅｓｅｘｔｒａｃｔｅｄｆｒｏｍ ｓｏｉｌｂｙｗｅｔｓｉｅｖｉｎｇａｎｄｄｅｃａｎｔｉｎｇ［Ｊ］．
ＴｒａｎｓａｃｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅＢｒｉｔｉｓｈＭｙｃｏｌｏｇｉｃａｌＳｏｃｉｅｔｙ，１９６３，４６（２）：２３５－
２４４．　
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［３６］杨高文，刘　楠，杨　鑫，等．丛枝菌根真菌与个体植物的关系
及其对群落生产力和物种多样性的影响［Ｊ］．草业学报，２０１５，
２４（６）：１８８－２０３．

吴丽芳，魏晓梅，尹　辉，等．干旱胁迫对白刺花根尖细胞有丝分裂的影响［Ｊ］．江苏农业科学，２０１８，４６（９）：２５６－２５９．
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干旱胁迫对白刺花根尖细胞有丝分裂的影响

吴丽芳１，２，魏晓梅１，２，尹　辉１，颜岳辉１，李　通１

（１．曲靖师范学院生物资源与食品工程学院，云南曲靖６５５０１１；
２．云南省高校云贵高原动植物多样性及生态适应性进化重点实验室，云南曲靖６５５０１１）

　　摘要：为探讨白刺花（Ｓｏｐｈｏｒａｄａｖｉｄｉｉ）种子萌发期对干旱的适应性，采用ＰＥＧ－６０００模拟干旱胁迫环境对白刺花
根尖细胞有丝分裂、染色体畸变、微核变化等进行研究。结果表明，短时间（０～６ｈ）、低浓度（１０％）胁迫对白刺花根
尖细胞有丝分裂指数有促进作用，分裂指数由８．７８％上升至９．０９％；中度处理及长时间、高浓度胁迫致使细胞分裂指
数下降，抑制效应明显，尤其当浓度达到５０％时，细胞分裂指数由３．１４％下降至１．９６％。在染色体畸变类型中，出现
类型最多是染色体断片，当 ＰＥＧ－６０００浓度为０～２０％时，白刺花根尖细胞染色体畸变率在１０％以下；当浓度大于
３０％，染色体畸变率均在１０％以上。微核的观察随处理时间和胁迫浓度的变化而变化，当 ＰＥＧ－６０００浓度小于２０％
时，微核率的大小在１０‰以下；当ＰＥＧ－６０００浓度高于２０％后，微核率均大于１０‰；尤其当浓度达到５０％时，处理４８
ｈ的微核率最高，达１５．７６‰，且多以间期微核和单微核为主。
　　关键词：白刺花；干旱胁迫；根尖细胞有丝分裂；染色体畸变；微核
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　　种子是有性繁殖植物的重要繁殖器官，种子能否顺利萌
发及萌发初期长势直接影响到幼苗的建成、存活、竞争和个体

未来的适合度。而植物种子萌发、生长发育有赖于细胞数目

的增加和细胞体积的扩大，细胞数目的增加主要通过细胞分

裂来实现，如果细胞分裂周期过程中遇到不利的逆境，将直接

影响到植物整个生命周期活动，这一过程中，又以早期萌发生

长期最具典型和敏感性。

白刺花（Ｓｏｐｈｏｒａｄａｖｉｄｉｉ）属豆科槐属落叶灌木，在我国主
要分布在云南、四川、陕西、甘肃、山西、河北、河南、湖北、湖

南、江苏、浙江等地，具深根性、抗旱强等特点，是集药用、食

用、饲料、蜜源、水土保持、改良土壤、生态修复为一体的喀斯

特山地优良野生植物。云贵高原属于典型的喀斯特地区，该

区域石漠化现象日趋严重，且连年干旱的气候促使生态系统

岌岌可危。云南自２００９—２０１２年出现了史无前例的旱情，且
今后干旱环境将一直存在，给生态治理提出了严峻地考验，从

自然界中筛选抗旱植物，用于土壤、生态退化修复已收到了事

半功倍的成效。干旱胁迫将导致植物一系列的连锁反应，从

对逆境的感知、传导、转录因子控制到生理反应和形态结构的

改变，最终影响到植物的生长发育。目前已对白刺花抗旱性

进行了多方面的研究，王慧慧等研究了干旱胁迫下白刺花种

子大小与种子萌发的关系［１］；邵莉研究了白刺花干旱胁迫下

生理相应机制及克隆了Ｐ５ＣＳ、ＤＲＥＢ、ＤＨＮ３个与抗旱相关的
基因［２］；王海珍等研究了白刺花适应干旱的生理机理［３］；王

红梅等研究了干旱胁迫下白刺花幼苗的生理生化变化［４］；吴

福忠等通过施用外源氮研究了干旱河谷白刺花幼苗生长、生

物量及碳、氮、磷积累与分配的关系［５］；李芳兰等研究了干旱

胁迫下白刺花的形态和生理变化［６］。从现有资料来看，多数

研究主要围绕干旱环境下白刺花种子萌发、幼苗生长过程的

形态及生理生化变化以及在分子水平上相关抗旱基因的克

隆，而对于从细胞分裂基础研究干旱胁迫下的遗传损伤少见

报道。基于此，本试验在模拟干旱环境下，研究幼苗萌发过程

中短期的干旱胁迫对白刺花根尖细胞染色体的分裂、结构变

化，为进一步开展抗逆生境的基础研究提供更多的数据资料。

１　材料与方法

１．１　试验材料
试验材料于２０１４年１０月在曲靖师范学院校园里采集，

脱去外壳剔除有虫害的种子后，实验室自然风干保存于４℃
冰箱中备用。
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