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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
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　　摘要：以苏北滩涂盐碱地３种典型盐生植物的非根际与根际土壤为研究对象，利用高通量测序技术对土壤细菌多
样性特征及群落结构进行分析，并对土壤理化性质进行测定。结果表明：盐地碱蓬、盐角草和二色补血草根际土壤细

菌群落分别由１５、１６、１７门组成，其中装甲军门只出现在二色补血草根际土壤中；非根际土壤主要由１８门组成，其中
广古菌门仅出现在盐地碱蓬非根际土壤中，衣原体门仅出现在二色补血草非根际土壤中。非根际土壤细菌酸杆菌门

的相对丰度低于根际土壤，而非根际土壤中的放线菌门丰度有所提高。３种植物根际土壤细菌群落的多样性与速效
氮含量正相关，与土壤ｐＨ值、电导率、有机质含量、速效磷含量、有机碳含量及速效钾含量负相关；土壤电导率、速效
氮含量和速效磷含量是影响其根际与非根际土壤细菌群落变化的主要因素。
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　　盐生植物在适应盐碱地环境过程中形成了一
系列独特的耐盐机制用以应对逆境的影响，除此以

外，根际微生物对其耐盐性的提高也会起到一定的

作用［１］。在自然条件下，植物与土壤根际微生物之

间联系紧密，根际微生物种类繁多，作为地球上最

复杂的生态系统之一，它们对植物的生长和健康有

重要影响［２］。植物可以通过根系代谢活动来改变

根际微生物群落的组成，同时根际土壤也会受到其

活动的影响，最终导致根际与非根际土壤理化性质

及微生物群落结构存在显著差异［３－５］。因此，研究

不同盐生植物对土壤细菌群落结构及多样性的影

响，揭示植物耐盐碱性与土壤微生物之间的内在联

系，具有重大意义。

土壤微生物对保持生物多样性以及维护生态

系统功能均有着重要的作用［６］。近年来，盐碱区域

土壤、植物及其根际微生物相互作用、盐碱地生态

环境可持续发展等方面引起了国内外学者的重

视［７－１０］。我国苏北沿海滩涂面积广、盐分重，严重

限制了植物的生存与分布，盐地碱蓬（Ｓｕａｅｄａ
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ｓａｌｓａ）、盐角草（Ｓａｌｉｃｏｒｎｉａｅｕｒｏｐａｅａ）和二色补血草
（Ｌｉｍｏｎｉｕｍｂｉｃｏｌｏｒ）是３种广泛分布于苏北沿海滩涂
盐碱地的典型盐生植物，均具有极强的耐盐碱性，

是适合盐渍地修复的类群。为研究盐生植物抗逆

性及环境适应机制，本研究通过高通量测序对几种

滩涂典型盐生植物的非根际与根际土壤细菌群落

结构进行探讨，分析土样中细菌类群多样性和优势

种群及其与环境因子的相关性，以期为揭示根际微

生物对盐生植物耐盐碱性的作用提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　材料
土壤样品于２０１９年５月２１日采自江苏黄海湿

地大丰麋鹿国家级自然保护区的盐碱地，该地属于

亚热带季风气候，降雨主要集中在６—８月。分别在
盐地碱蓬（ＪＰ）、盐角草（ＨＰ）和二色补血草（ＢＸ）居
群中选择长势相同的植株作为样本，每种植物采集

１５株作为重复。完整挖出植株根系，采集根部附着
的与根系结合较为紧密的土壤（１ｍｍ），混合均匀，
作为根际土壤；同时撇去表层土，采集距离根系０～
３０ｃｍ的土壤，作为非根际土壤，所取土样均装入无
菌离心管中，置于冰盒中带回实验室，４℃暂存
待测。

１．２　方法
土壤样品的理化性质测定指标包括土壤 ｐＨ

值、有机碳（ＴＯＣ）含量、电导率（ＥＣ）、有机质

（ＳＯＭ）含量、速效氮（ＡＮ）含量、有效磷（ＡＰ）含量、
速效钾（ＡＫ）含量［１１－１２］。

按照ＤＮＡ提取试剂盒（ＱＩＡＧＥＮ）操作步骤提
取土壤样品 ＤＮＡ。参照刘国丽等的方法［１２］，由微

分（上海）基因科技有限公司进行 ＤＮＡ文库构建及
测序。

通过 ＱＩＩＭＥ软件计算 α多样性指数。利用
ＵｎｉＦｒａｃ计算样本距离并绘制聚类树。通过典范对
应分析（ＣＣＡ）筛选出对细菌群落结构产生影响的
主要环境因子。

２　结果与分析

２．１　不同土壤理化参数
由表１可知，３种盐生植物之间的ｐＨ值、ＥＣ值

以及ＴＯＣ、ＳＯＭ、ＡＮ、ＡＰ、ＡＫ含量在不同植物的非
根际及根际土壤中均有差异。除盐地碱蓬根际土

壤ｐＨ值显著小于非根际土壤外（Ｐ＜０．０５），其余２
种植物中均无显著差异。３种植物根际土壤的 ＥＣ
值均显著小于非根际土壤（Ｐ＜０．０５）。ＴＯＣ及ＳＯＭ
在根际与非根际土壤之间均无显著差异，其中二色

补血草根际土壤中ＴＯＣ与 ＳＯＭ含量均显著高于其
余２种植物。盐地碱蓬非根际ＡＮ含量显著低于根
际土壤，而其根际土壤ＡＮ含量显著高于盐角草、二
色补血草根际土壤。非根际土壤 ＡＰ与 ＡＫ含量均
高于根际土壤，其中盐地碱蓬和盐角草非根际土壤

ＡＫ含量均显著高于根际土壤。

表１　土壤样品的理化性质分析

样品编号 植物 ｐＨ值 电导率

（ｍＳ／ｃｍ）
有机碳含量

（ｇ／ｋｇ）
有机质含量

（ｇ／ｋｇ）
速效氮含量

（ｍｇ／ｋｇ）
有效磷含量

（ｍｇ／ｋｇ）
速效钾含量

（ｍｇ／ｋｇ）

ＪＰ－Ｒ 盐地碱蓬 ７．８５±０．０７Ｂｃ ３．３３±０．１０Ｂａ ５．１３±０．０２Ａａ ８．８４±０．０３Ａａ １６７．７９±４．２８Ａａ １７．３１±１．４５Ａａ ４０８．６７±５．１４Ｂａ

ＪＰ－Ｂ ８．９９±０．０１Ａａ ７．７９±０．１４Ａａ ４．９１±０．１８Ａａｂ ８．４６±０．３１Ａａｂ ４１．４５±１．０６Ｂｃ ２１．７６±１．１１Ａａ ６９０．２８±１５．１０Ａａ

ＨＰ－Ｒ 盐角草 ８．１８±０．０９Ａｂ ２．９０±０．０３Ｂｂ ５．１４±０．０１Ａａ ８．８５±０．０２Ａａ １３２．６５±２．１２Ｂｂ １７．８１±０．１０Ａａ ３９９．２３±４．７１Ｂａ

ＨＰ－Ｂ ８．１７±０．２７Ａｃ ４．３０±０．０８Ａｂ ５．１２±０．０４Ａａ ８．８３±０．０６Ａａ １９４．６４±１０．２９Ａａ１９．２８±０．９０Ａｂ ６１９．６７±２７．０７Ａｂ

ＢＸ－Ｒ 二色补血草 ９．００±０．０５Ａａ １．１０±０．０４Ｂｃ ４．８０±０．０１Ａｂ ８．２８±０．０１Ａｂ １１８．８３±１０．０７Ａｂ１７．２９±０．２０Ａａ ３６２．５２±９．８６Ａｂ

ＢＸ－Ｂ ８．６０±０．０６Ａｂ ２．９４±０．０４Ａｃ ４．８２±０．０１Ａｂ ８．３１±０．０２Ａｂ １１７．２６±１．０６Ａｂ １８．１４±０．２２Ａｂ ３７５．５５±１７．９１Ａｃ

　　注：不同小写字母表示不同植物同一部位上土壤理化性质差异显著（Ｐ＜０．０５），不同大写字母表示同一种植物非根际与根际土壤理化性

质差异显著（Ｐ＜０．０５）。Ｒ代表根际土壤；Ｂ代表非根际土壤，下同。

２．２　土壤细菌多样性及群落结构分析
２．２．１　测序数据分析　所得有效序列平均长度在
４６０ｂｐ以上。图１表明，随着测序深度的增加，样品
稀释曲线基本趋于平缓，并且测序覆盖度均为０．９９
（表２），综上表明本次测序结果较为合理。
２．２．２　细菌多样性　从表２可以看出，ＪＰ和ＨＰ根

际土壤的细菌群落的香农指数均高于非根际土壤。

ＢＸ根际土壤细菌群落的多样性指数明显高于 ＪＰ，
其Ｃｈａｏ１指数与物种数均明显低于ＨＰ，这表明ＨＰ
根际土壤的细菌群落丰度高于 ＢＸ；ＢＸ的非根际土
壤的细菌群落多样性（辛普森指数除外）和丰度均

明显高于其他２种盐生植物的非根际土壤。总体来
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看，与ＪＰ和ＨＰ相比，ＢＸ土壤的细菌群落丰富度最
高，其微生物种群生态位也最宽。

２．２．３　不同土壤样品细菌群落结构　从样品检测
出细菌１９门、３６纲、４９目、７３科、１８９属。由图２可
知，所 有 土 样 中 的 细 菌 主 要 属 于 变 形 菌 门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）和酸杆菌
门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）３个菌门；这３个门的细菌又分别
以丙型变形菌纲（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、鞘脂杆菌
纲（Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｉａ）和α－变形菌纲、δ－变形菌纲
为主。

表２　土壤样品测序数据统计及多样性指数

样品编号
序列数

（条）

可操作分类单元

（ＯＴＵ）数（个） 香农（Ｓｈａｎｎｏｎ）指数 辛普森指数 Ｃｈａｏ１指数 覆盖度
物种数

（个）

ＪＰ－Ｒ ２３１８０ ４５４ ７．２８ ０．９８ ４５８．８４ ０．９９ ４２３

ＨＰ－Ｒ ２１８３８ ５５０ ７．７４ ０．９９ ５８４．６２ ０．９９ ５３６

ＢＸ－Ｒ １８７５６ ４５９ ７．８１ ０．９９ ４８９．７９ ０．９９ ４５８

ＪＰ－Ｂ ２４３９３ ４３７ ６．９９ ０．９８ ４７３．１２ ０．９９ ４１８

ＨＰ－Ｂ ２２６４７ ５３９ ７．７２ ０．９９ ５６５．６９ ０．９９ ５２９

ＢＸ－Ｂ ２０４１４ ５９２ ８．２１ ０．９８ ６３３．００ ０．９９ ５８２

　　注：ＯＴＵ表示可操作分类单元。

　　在所有土样中，拟杆菌门和变形菌门均为优势
门。共有１０个优势门细菌在根际土壤中被检出，其
中盐地碱蓬根际土壤中检测出８个，其丰度从大到
小的分别为变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ，６２．０９％）、拟
杆菌 门 （Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ，２３．３２％）、酸 杆 菌 门
（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ，３．８５％）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ，
２．２７％）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ，１．９４％）、绿弯菌门
（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ，１．６５％）、浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ，
１．５２％）、异常球菌 －栖热菌门（Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｕｓ－
Ｔｈｅｒｍｕｓ，１．２１％），占根际土壤微生物总量的
８８７６％，其中食氢菌门（Ｈｙｄｒｏｇｅｎｅｄｅｎｔｅｓ）等３门的
丰度低于 ０．１％；盐角草根际土壤中优势门有
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（６２．２６％）、Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ（２４．２３％）、
Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ（４．６７％）、Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ（２．６５％）、
Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ（１．４９％）、Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ（１．４２％）和
Ｉｇｎａｖｉｂａｃｔｅｒｉａｅ（１．２１％）７个门；二色补血草根际土
壤 优 势 细 菌 群 为 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ（７２．６８％）、
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ（１０．９０％）、Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ（５．６９％）、
Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ（２．５６％）、Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ（２．５１％）、
Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ（２．００％）、疣微菌门（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ，
１４９％），其中 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ丰度明显高于其余植
物。在非根际土壤中也有１０个优势门被检出，其中
Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ和Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ是最占优势的２个门，

共占非根际土壤细菌丰度的６９％以上；在盐地碱蓬
的非根际土壤中的丰度分别为５５．６６％和２９．３８％，
在盐角草非根际土壤中丰度分别为 ６５．０８％和
２０２１％，而在二色补血草非根际土壤中分别为
５６７９％和２５．４６％。衣原体门仅出现在二色补血
草非根际土壤中，该菌门包括 １１个属，其中只有
Ｃｈｌａｍｙｄｉａ被确认与人或动物的衣原体病相关［１３］；

广古菌门只在盐地碱蓬的非根际土壤中检出，该门

包括可在极高盐浓度下生活的盐杆菌及海洋类

群［１４］；装甲军门只出现在二色补血草根际土壤中，

该菌门近年来才被人们所熟知，而其内部系统发育

结构的研究尚处于初级阶段，目前缺乏一致的研究

结论。

从属水平上看，根际土壤中的优势属与非根际

土壤相比，数量较多。在盐地碱蓬、盐角草和二色

补血草根际土壤的细菌优势属分别有２４、２１、２７个，
而在非根际土中优势属有１７、２２、１９个。每种植物
根际土中丰度大于１０％的菌属存在明显差异，其中
盐地碱蓬中为 Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ（１２．５５％），盐角草中为
Ｄｅｓｕｌｆｕｒｏｍｏｎａｓ（２２．８７％），二 色 补 血 草 中 为
Ｄｅｓｕｌｆｕｒｏｍｏｎａｓ（１０．８０％）。在非根际土壤中大于
１０％的 菌 属 共 有 ４个，分 别 为 Ａｌｉｉｆｏｄｉｎｉｂｉｕｓ、
Ｄｅｓｕｌｆｕｒｏｍｏｎａｓ、Ｇｒａｃｉｌｉｍｏｎａｓ、Ｈａｌｏｍｏｎａｓ；同种植被下
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与非根际土壤相比，Ａｌｉｉｆｏｄｉｎｉｂｉｕｓ在根际土壤细菌中
的丰度显著降低（００６％ ～２．１０％），而一些低丰度
属如Ｇｐ１０则在根际土壤中的丰度更高，成为优势
属，表明盐地碱蓬、盐角草和二色补血草这３种植物
的根际土壤细菌的群落组成和丰度与非根际土壤

存在较大的差异。

２．２．４　差异性分析　在本研究中，同一植被的根际
和非根际土壤在细菌群落组成及丰富度方面存在

明显差异，不同植物的根际土壤细菌群落亦如此。

在门水平上，与非根际土壤相比，Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉ、
Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ在根际土壤中的丰度
明显更高；而 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ、Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ的丰度与
非根际土壤相比，相对较低（图 ３）。Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ、
Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ丰度在３种植物的根际土壤中存在
明显差异（图２－Ａ）。

　　 通过比较发现，Ｄｅｓｕｌｆｕｒｏｍｏｎａｓ、Ｆｕｌｖｉｖｉｒｇａ、
Ｉｇｎａｖｉｂａｃｔｅｒｉｕｍ、Ｔｈｉｏｐｒｏｆｕｎｄｕｍ、Ｇｅｍｉｎｉｃｏｃｃｕｓ、Ｅｒｙｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ、
Ａｌｇｏｒｉｐｈａｇｕｓ、Ｐｈｙｃｉｓｐｈａｅｒａ和 Ｇｐ１０为这３种植物根
际土壤的共有优势属（图２－Ｃ），其中Ｄｅｓｕｌｆｕｒｏｍｏｎａｓ
在盐角草根际土壤的丰度（２２．８７％）明显高于盐地

碱 蓬 （１．３０％）和 二 色 补 血 草 （１０８０％），
Ｔｈｉｏｐｒｏｆｕｎｄｕｍ、Ｅｒｙｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ和 Ａｌｇｏｒｉｐｈａｇｕｓ在 ３种
植物根际土壤中的丰度亦如此。Ｄｅｓｕｌｆｕｒｏｍｏｎａｓ、
Ｇｒａｃｉｌｉｍｏｎａｓ、Ｍａｒｉｎｏｂａｃｔｅｒ及 Ｇｐ２１为这３种植物非
根际土壤中细菌群落总的共有优势菌属。其丰度

在盐地碱蓬非根际土壤中为１．５３％ ～１１．９４％，在
盐角草非根际土壤中为１．４０％ ～２３．８７％，而在二
色补血草非根际土壤中仅为１．１１％ ～２．７５％。综
上可以看出，盐地碱蓬、盐角草及二色补血草这３种
植物即使在相同的盐碱环境中，其根际土壤的细菌

群落在结构及组成上存在较大差异。

如图４所示，６个土壤样品中细菌群落组成总
体分为两大族群，二色补血草非根际土壤为一个族

群，其余５个土壤样品中细菌聚为另一个族群，说明
二色补血草非根际土壤与其余土壤细菌群落种群

的构成变化较大。盐地碱蓬、盐角草以及二色补血

草这３种盐生植物根际土壤的细菌群落间差异相对
较小，其中，当取值水平在０．８５以上时，这３种盐生
植物根际土壤的细菌群落可聚为一类。

２．２．５　土壤细菌的群落结构与多样性及其与土壤
理化性质相关性　通过分析发现，这６种土壤样品
细菌群落的Ｓｈａｎｎｏｎ指数和 Ｃｈａｏ１指数与 ＡＮ含量
呈正相关关系，与 ｐＨ值、ＥＣ值、ＴＯＣ含量、ＳＯＭ含
量 、ＡＰ含量及 ＡＫ含量呈负相关关系；Ｓｉｍｐｓｏｎ指
数与ＴＯＣ含量、ＳＯＭ含量及 ＡＮ含量呈正相关关
系，与ｐＨ值、ＥＣ值、ＡＰ含量及ＡＫ含量呈负相关关
系，但相关性均未到达显著水平（表３）。

表３　土壤细菌多样性指数与土壤理化性质之间的相关性

多样性指数
相关系数

ｐＨ值 电导率 有机碳含量 有机质含量 速效氮含量 有效磷含量 速效钾含量

香农指数 －０．００４ －０．７１２ －０．２９６ －０．２９１ ０．３５７ －０．５７１ －０．６１９

辛普森指数 －０．０３５ －０．４６８ ０．２２６ ０．２３２ ０．４１７ －０．３０２ －０．１２０

Ｃｈａｏ１指数 －０．１１９ －０．２５７ －０．０４２ －０．０４３ ０．２１５ －０．１６９ －０．２４７

　　为进一步探明３种盐生植物根际土壤理化因子
对土壤微生物群落结构的影响，将测序所得的相对

丰度位于前５０的属物种数据与土壤理化参数做典

范对应分析（ＣＣＡ），第一、第二排序轴上土壤细菌
群落的的解释量分别为３１．４％、４１．２％，总排序轴
解释量为７２．６％，损失的信息仅有２７．４％（图５），
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这说明土壤ｐＨ值、ＥＣ值、ＴＯＣ、ＡＮ和ＡＰ含量在研
究盐生植物根际土壤中的重要性。

　　图５中第一排序轴与 ｐＨ值、ＥＣ值和 ＡＰ含量
呈负相关，相关系数分别为 －０．４６９、－０．９１１和
－０．８６７，这表明从左到右，在横坐标上 ｐＨ值、ＥＣ
值和ＡＰ值是逐渐降低的；第一排序轴与土壤 ＴＯＣ
和 ＡＮ含量呈正相关，相关系数分别 ０．１９３和
０８１３，说明土壤ＴＯＣ含量和ＡＮ含量从左到右逐渐
升高。通过以上分析发现，ＥＣ值、ＡＮ含量和 ＡＰ含
量是影响３种盐生植物根际和非根际土壤的细菌群
落组成的主要影响因子。

３　讨论与结论

本研究以苏北滩涂盐碱地３种典型盐生植物盐
地碱蓬、盐角草及二色补血草根际与非根际土壤为

研究对象，通过对土壤细菌群落多样性进行调查，

发现在３种植物之间的土壤细菌 Ｓｈａｎｎｏｎ指数存在
差异。其中二色补血草与其他２种植物相比，其根
际土壤细菌群落具有更高的多样性及丰度，这也许

是因为二色补血草与其余２种植物相比，其主根直
径较宽较长，并且侧根也很发达。根系生长越旺盛

的植物，其根际土壤中便会有更多的根系脱落物及

分泌物［１５］，而不同的植被类型，也可能是产生差异

化的原因。

植物可从营养代谢角度出发，利用自己的根系

活动主动使根际环境发生变化，选择性地提高或者

降低土壤细菌类群的丰度及多样性，最终形成有益

的根际微生物群落结构［１６－１７］。如芽胞杆菌属、鞘氨

醇单胞菌属可能促进西洋参的生长［１８］；大豆苗期土

壤中的细菌丰富度和多样性指数均明显低于成熟

期［１９］；Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ和 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ等是香
榧根际土壤的优势类群［２０］。本试验中３种盐生植
物根际及非根际土壤的细菌群落组成及多样性差

异显著，α多样性分析表明，来自藜科的盐地碱蓬及
盐角草非根际土壤细菌的多样性低于根际土壤，这

与李岩等的相关研究结果［２１－２２］一致。而白丹花科

的二色补血草正好相反，这与安韶山等对冰草的研

究结果［２３］相同。在本研究中，除二色补血草非根际

土壤微生物 Ｓｈａｎｎｏｎ指数明显大于根际土壤外，其
余２种盐生植物根际Ｓｈａｎｎｏｎ指数均高于非根际土
壤，这可能是根系分泌物所引起的根际负效应［２４］。

在本研究中，３种盐生植物根际土壤优势菌门
与非根际土壤组成相似，但比例发生了明显的变

化，多样性更加丰富。Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ和 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ
在所有土壤样品中均为优势门，但 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ的
丰度比Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ更高，这２个菌门的细菌在我
国许多盐碱土壤中均为优势菌群［２５－２７］，且在多种植

物 根 际 土 壤 中 被 列 为 优 势 菌 群［２８－２９］。

Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ被认为是细菌中最大的一菌门，包括
很多病原菌和固氮菌，与土壤碳利用有关。

Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ包 括 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｉａ、Ｆｌａｖｏｂａｃｔｅｒｉａ 和
Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｉａ这 ３个纲，而 Ｓｐｈｉｎｇｏｂａｃｔｅｒｉｉａ在本
研究结果中丰度最高，其重要类群 Ｃｙｔｏｐｈａｇａ在海
洋细菌中占据了相当大比例，具有降解纤维素功

能［３０］，这可能与采样点距离我国江苏省黄海海岸仅

４ｋｍ有关。
由聚类分析结果可知，３种植物根际土壤的细

菌群落之间的相似性较高，而非根际土壤细菌之间

也具有较高的相似性，且根际与非根际之间的相似

性低于根际间。这表明在同一种环境中，虽然不同

种盐生植物根际微生物群落有特异性，但是在长期

盐碱胁迫下呈现出了趋同性，即根际细菌群落结构

在不同的盐生植物之间相似，这也许是盐生植物的

根际效应在起作用。相关性分析发现，土壤 ＥＣ值
及ＡＮ和ＡＰ含量是影响根际土壤微生物群落结构
的主要因子，其中 ＡＮ含量与细菌群落多样性指数
均呈正相关关系，这可能与本研究所取植物样品均

位于同一盐渍环境中有关。土壤 ＥＣ值与盐分含量
有关，ＥＣ值越大，表示可溶性盐离子浓度越高，说明
盐分含量是影响土壤微生物群落结构的重要因素。

有研究表明，土壤有机碳可以直接驱动微生物的组

成及多样性［３１］，李岩等也认为 ＴＯＣ含量是影响 ２
种盐生植物根际土壤细菌群落组成的主要影响因

子［２１］，而在本研究中 ＴＯＣ含量与 Ｓｈａｎｎｏｎ指数及
Ｃｈａｏ１指数呈负相关关系，这可能是因为土壤有机
碳含量并不是影响盐碱地环境中细菌群落多样性
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形成的限制因素。
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