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摘要：【目的】通过研究新疆艾比湖湿地不同盐生植物根际土壤真菌的多样性和群落结构，为艾比湖

湿地退化恢复工作和真菌深入研究提供理论支持。【方法】利用高通量测序技术对真菌扩增子ITS1区

进行测定，从而分析艾比湖湿地6种盐生植物根际土壤真菌群落多样性，并结合相关土壤理化因子分

析环境与真菌群落多样性和丰富度的关联。【结果】艾比湖湿地6种盐生植物根际土壤真菌群落多样性

及丰富度存在差异，碱蓬根际土壤真菌多样性最高，芦苇根际土壤真菌群落丰富度最高。真菌群落组

成分析表明，土壤样品中真菌菌落主要隶属于子囊菌门(Ascomycota)和担子菌门(Basidiomycota)，其中

子囊菌门为主要优势菌门；链格孢霉属(Alternaria)是6种植物共有的优势菌属，但是其在不同植物之

间的丰度存在差异，在戟叶鹅绒藤中的丰度最高，在准噶尔大戟中的丰度最低。pH与真菌多样性呈显

著负相关，全磷(TP)与真菌群落丰富度呈显著正相关，pH、电导率(EC)和有机质(OM)对优势菌属的影

响最大。【结论】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具有显著差异，碱蓬和芦苇

根际土壤真菌的多样性和丰度高于其他植物，子囊菌门和链格孢霉属是艾比湖湿地的主要土壤真菌门

属。研究结果可为艾比湖湿地的生态修复提供理论指导。 
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艾比湖湿地是新疆现有最大的高盐湿地，对

维护区域动植物栖息、生物多样性和区域生态平

衡有着重要意义[1]，而盐碱化导致的湿地退化是

艾比湖湿地目前面临的较为严峻的问题，其在一

定程度上会使湿地土壤理化性质和生物多样性

发生改变。虽然艾比湖湿地土壤盐碱化严重，但

是依然分布着较为丰富的盐生植物，例如盐角

草，能够通过离子区隔化和泌盐作用使得周围土
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壤含盐量在 2 年内降低 1%以下[2]；芦苇可以去除

盐碱湿地中的 Na+，也能降低 Ca2+、Cl–和 CO3
2–

等盐分离子的含量，且其腐殖质还能降低盐碱土

的盐分，提高有机质的含量[3]；碱蓬是盐碱地的

先锋植物，可以显著降低土壤盐分，改良土壤结

构[4]；准噶尔大戟、花花柴和戟叶鹅绒藤也具有

很强的耐盐碱能力，它们都是艾比湖湿地的优势

盐生植物，对维护艾比湖湿地生态平衡具有重要

作用。根际土壤真菌是土壤-植物生态系统的重要

组成部分[5]，真菌群落结构的组成和多样性密切

影响着植物的生长发育[6]。虽然土壤 pH 能够通

过影响土壤基质的组成、化学性质和利用效率使

得土壤真菌群落组成和多样性受到干扰，土壤养

分[7]和含水量[8]也对土壤真菌群落结构具有显著

影响，但土壤本身的特性和植被根系分泌物对真

菌群落结构和多样性的影响更大。真菌的多样性

在维护生态平衡方面具有重要意义，而真菌多样

性与气候、植被类型和土壤养分等密切相关[9]，

通过研究不同植物根际土壤真菌的多样性，可以

使我们进一步了解真菌群落结构，也有利于了解

环境的变化，为艾比湖湿地退化恢复工作提供理

论支持。 

近年来，高通量测序技术以高测序通量和高

准确率的优势被广泛应用于真菌多样性和群落

结构组成研究中。王诗慧等[10]以天山不同植被类

型的根际和非根际土壤为研究对象，利用高通量

测序技术探究真菌群落组成差异；阳祥等 [11]以  

5 种稻田土壤为研究对象，对比分析发现，土壤

真菌群落组成及多样性受土壤类型影响显著。目

前，关于艾比湖湿地真菌群落多样性研究较少，

仅见于王艳萍[12]和 Hu 等[13]对艾比湖湿地不同季

节的真核微生物多样性进行分析，而利用高通量

测序技术分析艾比湖湿地同一季节不同植物根

际土壤真菌群落的多样性及丰富度的研究还未

见报道。 

本文以艾比湖湿地 6 种优势建群植物盐角

草、芦苇、准噶尔大戟、花花柴、碱蓬和戟叶鹅

绒藤的根际土壤为研究对象，研究不同植物根际

土壤真菌多样性及群落结构组成，分析环境因子

与其相关性，探究艾比湖湿地中不同植被根际土

壤真菌群落对植物生长的潜在影响机制，为湿地

退化恢复提供理论指导。 

1  材料和方法 

1.1  研究区概况 

艾比湖湿地(82°36′–83°50′E，44°37′–45°15′N)

位于新疆准噶尔盆地西南缘，处于阿拉山口主风

道区，是准噶尔盆地的最低点，属典型的高盐湿

地 [14]，该地形成了盐湖、沼泽、盐漠等多种地

类，生长有旱生、盐生、水生等多种植被群落。

盐角草 (Salicornia europaea)、芦苇 (Phragmites 

australis)、准噶尔大戟(Euphorbia soongarica)、

花花柴(Karelinia caspia)、碱蓬(Suaeda glauca)和

戟叶鹅绒藤(Cynanchum sibiricum)是艾比湖湿地

典型的盐生植被代表。 

1.2  样品采集 

本研究通过五点采样法于 2018 年 7 月对艾

比湖湿地 6 种建群植物盐角草、芦苇、准噶尔大

戟、花花柴、碱蓬和戟叶鹅绒藤的根际土壤进行

定点采样，具体采样信息见表 1。每种植物随机

选取 5 个植物群落区，每个群落区分别选取 3 株

植物的根际土壤，每种植物共采集了 15 个土壤

样本，将 15 个土壤样本混匀后作为一种植物的 
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表 1.  艾比湖湿地采样信息 

Table 1.  Sampling information of the Ebinur Lake Wetland 

Sample names Vegetation species Longitude Latitude Season 

YJC Salicornia europaea 83°09′39″E 45°26′27″N Summer 

LW Phragmites australis 83°09′20″E 45°26′37″N Summer 

DJ Euphorbia soongarica 83°09′17″E 45°26′36″N Summer 

HHC Karelinia caspia 83°17′40″E 45°25′22″N Summer 

JP Suaeda glauca 83°23′07″E 45°18′59″N Summer 

ERT Cynanchum sibiricum 83°08′13″E 45°26′54″N Summer 

The different capital letter abbreviations represent different vegetation species. YJC: Salicornia europaea; LW: Phragmites 
australis; DJ: Euphorbia soongarica; HHC: Karelinia caspia; JP: Suaeda glauca; ERT: Cynanchum sibiricum. The same as below. 

 

根际土壤样品，装入无菌自封袋后贴上标签。

运回实验室后将土壤样本分成两份：一份进行

自然风干、研磨、100 目筛过筛后用于土壤理

化性质的测定；一份于–80 °C 冰箱保存，用于

高通量测序。 

1.3  土壤理化性质 

测量样本的 pH、电导率(EC)、土壤含水率

(SM)、全氮(TN)、全磷(TP)、全钾(TK)、碱解氮

(AN)、速效磷(AP)、速效钾(AK)、有机质(OM)

共 10 个指标，均采用土壤常规分析方法[15]。 

1.4  土壤总 DNA 的提取 

使用 PowerSoil DNA Isolation Kit (USA，

MoBio 公司)试剂盒提取土壤样本总 DNA，每

个样本设置 5 个重复，用 1%的琼脂糖凝胶电

泳检测提取的效果。以稀释后的样本总 DNA

为 模 板，使 用 针 对 ITS1 的 标 准 特 异 引 物

ITS5-1737F (GGAAGTAAAAGTCGTAACAAGG)

与 ITS1-2043R (GCTGCGTTCTTCATCGATGC)

进行扩增。PCR 反应体系(25 μL)：2×PCR mix   

10 μL，上、下游引物各 1 μL，模板 3 μL，补足

ddH2O 至 25 μL。PCR 反应条件：94 °C 5 min；

94 °C 45 s，55 °C 30 s，72 °C 1 min，35 个循环；

72 °C 10 min。用 0.7%的琼脂糖凝胶电泳检测后，

将属于同一个样本的 5 个 PCR 产物混合均匀为  

1 个后送至北京诺禾致源生物信息科技有限公司

进行高通量测序。 

1.5  生物信息学分析 

去除 barcode 和引物后，利用 FLASH、

QIIME、MOTHUR 等软件获得有效数据，用

Uparse 软件以 97%的相似度划分 OTU 并选取代

表序列，同时对 OTUs 代表序列进行物种注释。

不同样本以 rDNA ITS 序列 97%一致性为阈值统

计 Alpha 多样性指数，利用 SPSS 26.0 对土壤优

势菌属与环境因子间进行相关性分析。利用 Excel 

2010 和 SPSS 26.0 进行数据统计分析，利用 Origin 

Pro 2020 进行数据绘图。 

2  结果和分析 

2.1  艾比湖湿地 6 种植物根际土壤的理化性质 

使用 SPSS 26.0 对 6 种植物根际土壤的理化

指标进行单因素方差分析(One-way ANOVA)。由

表 2 可知，6 种植物的根际土壤均为碱性土壤，

盐角草的 pH 最高，为 8.92，碱蓬最低，为 7.91；

不同植物间土壤电导率存在显著差异(P＜0.05)， 
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表 2.  6 种植物根际土壤理化因子的差异分析 

Table 2.  Measurement results of the physical and chemical properties of the rhizosphere soil of six plants 

Characteristics YJC LW DJ HHC JP ERT 

pH 8.92±0.01a 8.02±0.05d 8.03±0.04d 8.56±0.01b 7.91±0.02e 8.19±0.09c 

EC/(mS/cm) 9.56±0.11c 1.13±0.05f 4.34±0.10d 12.41±0.21a 3.08±0.13e 10.57±0.22b 

SM/% 3.37±0.33d 3.96±0.23c 5.41±0.56b 7.18±0.18a 1.17±0.14e 1.17±0.11e 

AN/(mg/kg) 9.67±0.29c 37.3±0.58a 26.8±0.57b 11.6±0.58c 11.2±0.75c 37.3±0.29a 

OM/(g/kg) 31.64±0.85b 23.85±0.64b 57.33±0.57a 5.03±0.56c 7.27±0.44c 32.56±0.95b 

TN/(g/kg) 0.25±0.01b 0.45±0.17bc 0.35±0.02bc 0.79±0.58a 0.07±0.01b 0.34±0.01bc 

AP/(mg/kg) 13.55±0.45c 16.67±1.90bc 9.00±0.51c 26.99±1.91b 11.28±1.62c 57.34±3.30a 

AK/(mg/kg) 63.58±1.49e 243.98±3.33a 119.63±3.43c 45.72±1.14f 80.97±0.73d 226.99±1.48b 

TP/(g/kg) 0.50±0.01e 1.02±0.02b 1.09±0.01a 0.58±0.01d 0.71±0.08c 0.97±0.02b 

TK/(g/kg) 13.82±0.18e 20.30±0.53bc 17.47±0.60d 19.83±0.36cd 26.43±0.24a 22.61±0.22b 

The value is “mean±standard deviation”, and different lowercase letters in the same line indicate significant differences between 
plants (P<0.05). 
 

花花柴最高，为 12.41 mS/cm，芦苇最低，为   

1.13 mS/cm；6 种植物根际土壤的含水率和全氮

含量均较低；准噶尔大戟根际土壤有机质含量最

高，为 57.33 g/kg，花花柴最低，为 5.03 g/kg；

不同植物间有效钾、全钾和全磷均存在显著差异

(P＜0.05)，分别在戟叶鹅绒藤(226.99 mg/kg)、准

噶尔大戟(1.09 g/kg)、碱蓬(26.43 g/kg)取得最大

值，在花花柴(45.72 mg/kg)、盐角草(0.50 g/kg)、

盐角草(13.82 g/kg)取得最小值。 

2.2  高通量测序结果分析 

稀释曲线可直接反映测序数据量的合理性，

并间接反映样本中物种的丰富程度，当曲线趋向

于平坦时，说明测序数据量渐近合理。本研究中，

所有样品的序列数量到 60000 后都基本趋于平

缓，说明测序数据可以反映样品中真菌群落的实

际情况(图 1)。 

各样本的文库覆盖度都达到了 99.8%，表明

注释结果能反映样品的实际情况，所得的真菌群

落信息能够代表真实环境中真菌的多样性。总测

序结果的 α 多样性分析见表 3。Shannon 指数越

大，则群落多样性越高，真菌多样性从高到低依

次为 JP＞LW＞DJ＞HHC＞ERT＞YJC，碱蓬最

高，盐角草最低；Chao1 指数和 ACE 指数越大，

群落丰富度越高，真菌群落丰富度从高到低依次

为 LW＞DJ＞ERT＞YJC＞JP＞HHC，芦苇最高，

花花柴最低。 

 

 
 

图 1.  艾比湖湿地 6 种建群植物根际土壤样品的稀释

曲线 

Figure 1.  Rarefaction curves of rhizosphere soil 
samples of six constructive plants in the Ebinur Lake 
wetland. 
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表 3.  6 种建群植物根际土壤真菌多样性指数 

Table 3.  Rhizosphere soil fungi diversity index of six constructive plants 

Sample names Observed species Goods coverage Shannon Simpson Chao1 ACE 

YJC 502 0.998 2.422 0.500 591.034 567.905 

LW 652 0.997 5.012 0.923 804.023 810.218 

DJ 648 0.998 4.380 0.855 722.693 740.837 

HHC 410 0.998 4.205 0.861 499.679 490.479 

JP 507 0.999 5.175 0.937 549.632 558.903 

ERT 548 0.998 3.622 0.726 610.346 611.898 

 

花瓣图(图 2)可以直观地展示各样本间特有

的和共有的 OTU 数目。由图 2 可以看出，6 种植

物共有的 OTU 数量为 147，分属于 37 个属，每

种植物特有的OTU数目均较低。芦苇特有的OTU

数目最多，分属于 26 个属，占样本总 OTU 数量

的 24.27%；花花柴特有的 OTU 数目最少，分属

于 20 个属，占样本总 OTU 数量的 6.70%；盐角

草特有的 OTU 数量占样本总 OTU 数量的

13.51%，分属于 26 个属；准噶尔大戟特有的 OTU

数量占总 OTU 数量的 17.04%，分属于 43 个属；

戟叶鹅绒藤特有的 OTU 数量占总 OTU 数量的

9.28%，分属于 24 个属；碱蓬特有的 OTU 数量

占总 OTU 数量的 11.75%，分属于 20 个属。 

 

 
 

图 2.  6种建群植物根际土壤样本基于OTU的花瓣图 

Figure 2.  Sample petal map based on OTU. 

2.3  真菌群落结构组成 

样本的种群组成可以反映其在不同分类

水平上的群落结构，有利于分析样本之间的差

异，从而分析其群落结构特征。根据物种注释

结果，所有样品中鉴定到的真菌分为 14 门 37 纲    

79 目 153 科 241 属。对门水平下的物种进行分

析发现，YJC、LW、DJ、HHC、JP、ERT 中

Others 所 占 比 例 分 别 为 76.93% 、 59.03% 、

16.88%、16.88%、27.26%、21.64%。选取门水平

上除 Others 外丰富度排名前 8 的物种生成柱状堆

积图，结果如图 3 所示。艾比湖湿地 6 种建群植

物根际土壤的优势真菌门隶属于子囊菌门

(Ascomycota)、担子菌门(Basidiomycota)、被孢霉

门(Mortierellomycota)、毛霉菌门(Mucoromycota)、

隐真菌门(Rozellomycota)、壶菌门(Chytridiomycota)

和 球 囊 菌 门 (Glomeromycota) 、 芽 枝 霉 门

(Blastocladiomycota)、Aphelidiomycota。其中子

囊菌门 (Ascomycota)的占比最高，其在 YJC、

LW、DJ、HHC、JP、ERT 中的相对丰富度占比

分别为 95.74%、74.50%、96.52%、90.93%、

78.09%、98.76%；其次为担子菌门，其在各样

本之间占比分别为 3.25%、23.52%、0.79%、

5.87%、21.19%、1.04%。 

根据物种注释结果，对属水平下的物种进行

分析发现，YJC、LW、DJ、HHC、JP、ERT 中
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Others 所占比例分别为 91.11%、76.86%、66.96%、

35.17%、53.58%、40.85%。分析各样本在属水平

上除 Others 外丰富度前十的物种群落结构，结

果如图 4 所示。排名前十的分别为链格孢霉属

(Alternaria)、枝顶孢属 (Acremonium)、曲霉属

(Aspergillus)、镰刀菌属 (Fusarium)、拟叉壳属

(Microsphaeropsis) 、 盘 菌 属 (Peziza) 、 赤 霉 属

(Gibberella)、Udeniomyces、Plicaturopsis、节担

菌属(Wallemia)。TOP10 在各样本之间分布差异

明显，YJC 样本中的链格孢霉属和镰刀菌属的相

对丰度较高；LW 样本中的链格孢霉属、镰刀菌

属、盘菌属和 Plicaturopsis 的相对丰度较高；DJ

样本中的链格孢霉属、赤霉属、镰刀菌属和曲霉

属的相对丰度较高；HHC 样本中的镰刀菌属和拟

叉壳属的相对丰度较高；JP 样本中的链格孢霉属

和节担菌属的相对丰度较高；ERT 样本中的链格

孢霉属和拟叉壳属的相对丰度较高。6 种植物根

际土壤中共有的且所占比例较高的菌属为链格

孢霉属，其在 YJC、LW、DJ、HHC、JP、ERT

中的占比分别为 65.89%、22.54%、22.28%、

35.27%、52.80%、89.27%，其次是镰刀菌属和拟

叉壳属。 

 

 
 

图 3.  6 种植物根际土壤真菌在门分类水平上的群落结构 

Figure 3.  Community structure of six plant rhizosphere soil fungi at phylum level. 
 

 
 

图 4.  6 种植物根际土壤真菌在属分类水平上的群落结构 

Figure 4.  Community structure of six plant rhizosphere soil fungi at genus level. 
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2.4  真菌多样性与环境因子的相关性分析 

相关性分析可以用来反映菌群与环境因子

之间的关系。由表 4 中 Spearman 相关系数可知，

pH 与节担菌属呈极显著负相关，与 Udeniomyces

呈极显著正相关；EC 与 Plicaturopsis 呈显著负相

关，与 Udeniomyces 呈显著正相关；OM 与曲霉

属呈极显著正相关，其余理化因子与优势菌都具

有一定的相关性但是并未达到显著水平。 

通过相关性分析，得到 6 种植物根际土壤

真菌群落多样性与环境因子的关系，结果如  

表 5 所示。艾比湖湿地 6 种植物根际土壤的大

部分环境因子与多样性指数的相关性未达到

显著性水平，只有 pH 与 Shannon 指数呈极显

著负相关，与 Simpson 指数呈显著负相关，TP

与 Chao1 指数、ACE 指数和 OTU 的数量显著

正相关。 

 

表 4.  6 种植物根际土壤优势真菌与土壤环境因子的相关性分析 

Table 4.  Correlation between the dominant fungi and environmental factors in rhizosphere soil of six constructive 
plant 

Dominant fungi pH EC AN OM TN AP TP TK SM AK 

Alternaria 0.371 0.429 –0.203 –0.029 –0.543 0.543 –0.600 0.257 –0.771 –0.143

Microsphaeropsis –0.086 0.486 0.319 –0.543 0.371 0.657 –0.086 0.600 0.029 –0.600

Gibberella –0.029 –0.486 –0.290 0.429 –0.086 –0.829 0.257 –0.657 0.371 0.600 

Wallemia –0.943** –0.714 0.174 –0.314 –0.029 –0.429 0.486 0.600 0.086 0.200 

Fusarium 0.029 –0.600 –0.232 0.371 –0.314 –0.486 0.029 –0.486 –0.086 0.371 

Peziza –0.143 –0.714 –0.116 0.086 0.029 –0.486 0.143 –0.429 0.257 0.143 

Plicaturopsis –0.314 –0.829* –0.087 0.086 –0.314 –0.371 0.086 –0.086 –0.200 0.200 

Aspergillus 0.029 –0.029 0.116 0.943** –0.429 –0.371 0.429 –0.200 –0.371 0.771 

Udeniomyces 0.943** 0.886* –0.203 –0.086 0.429 0.486 –0.543 –0.600 0.371 –0.486

Acremonium –0.429 –0.029 0.029 –0.771 0.429 0.029 0.029 0.429 0.486 –0.371

* means significant correlation (P<0.05), ** means extremely significant correlation (P<0.01), Same as below. 
 

表 5.  6 种植物根际土壤真菌群落多样性与土壤环境

因子的相关性 

Table 5.  Correlation between soil fungal community 
diversity and soil environmental factors in six plant 
rhizosphere soils 

Indexes Shannon Simpson Chao1 ACE 
OTUs 
amount 

pH –0.943** –0.829* –0.314 –0.314 –0.600 

EC –0.714 –0.543 –0.600 –0.600 –0.714 

AN 0.174 0.116 0.667 0.667 0.725 

TN –0.029 0.086 0.143 0.143 0.086 

OM –0.314 –0.600 0.657 0.657 0.543 

AP –0.429 –0.200 –0.143 –0.143 –0.200 

TP 0.486 0.257 0.831* 0.831* 0.886* 

TK 0.600 0.657 –0.086 –0.086 0.200 

SM 0.086 0.143 –0.086 –0.086 –0.143 

AK 0.200 –0.086 0.200 0.200 0.257 

3  讨论 

3.1  艾比湖湿地不同建群植物根际土壤真菌群

落多样性和丰富度特征 

本研究通过 Illumina HiSeq 测序平台对艾比

湖湿地盐角草、芦苇、准噶尔大戟、花花柴、碱

蓬和戟叶鹅绒藤的根际土壤真菌 ITS1 区进行了

测序。结果发现，碱蓬根际土壤真菌多样性显著

高于其他 5 种植物根际土壤，这可能是因为碱蓬

可以促进盐分溶淋和氮磷钾的释放，从而提高了

土壤肥力，对土壤真菌多样性起到了保护作用[16]。

土壤 pH 是影响真菌群落结构的重要环境因子，
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对真菌的生长和繁殖具有显著影响[8]，本研究中，

pH 与土壤真菌多样性指数呈显著负相关，盐角

草根际土壤 pH 最高，但真菌多样性最低，这可

能是因为真菌偏好在弱酸性土壤中生存[17–18]。邵

璐等 [19]对盐场碱蓬根际土壤真菌进行研究发现

链格孢霉属作为优势属出现，而本研究中链格孢

霉属在 6 种植物根际土壤中的相对丰度均较高，

这说明链格孢霉属在强碱环境中生存能力较强。

芦苇根际土壤真菌的多样性和群落丰富度都较

高，这是因为芦苇根系发达，能够充分地吸收土

壤中的水分和养分，从而适应盐渍环境，有利于

维持根际微生物群落的稳定 [20]。土壤真菌大部

分都是好氧型真菌，含水量过高会抑制真菌的生

长和繁殖 [21]，适宜的含水量才适合土壤真菌的

生长[22]，花花柴根际土壤真菌群落丰富度较低，

这可能与其较高的土壤含水量有关。土壤有机质

含量超过其所能承受的阈值时，真菌多样性就会

降低[23]。本研究中，准噶尔大戟和戟叶鹅绒藤的

根际土壤真菌群落的 Shannon 指数较低，而

Chao1 指数和 ACE 指数较高，且两种植物根际土

壤的有机质含量都较高，这与 de Vries 等[24]发现

在局域小尺度上土壤真菌的多样性随着土壤有

机质含量的增加而降低的研究结果相似。准噶尔

大戟和戟叶鹅绒藤根际土壤的速效养分含量较

高，可被土壤直接吸收，从而提高土壤肥力，改

善土壤质地，提高土壤中真菌群落丰度，对土壤

真菌起到保护作用[16]。 

3.2  艾比湖湿地不同建群植物根际土壤真菌群

落多样性及丰度与环境因子的关系 

真菌对季节变化、土壤理化性质、植被类型

等的响应各有不同，而土壤环境因子是影响土壤

真菌多样性的主要因素[25]，通过分析真菌多样性

与土壤环境因子的关系，可以间接反映土壤是否

健康，并在土壤真菌群落动态演替和湿地的恢复

方面具有重要的指导意义，也能为湿地生态恢复

提供坚实的理论基础。 

本研究结果表明，pH 与真菌群落多样性呈

显著负相关，这与 Zhang 等[26]发现土壤 pH 过高

会限制真菌的存活、李森森等[22]发现酸性条件更

适合土壤真菌生长的研究结果相同。本研究发现

全磷与真菌群落丰富度呈显著正相关，这与已有

的研究结果相似[27]。本研究发现土壤盐分对真菌

优势属影响较大，这与 Vanegas 等[28]发现土壤含

盐量对红树林根际真菌群落组成有重要影响的

结果相似。高玉峰等[29]研究发现真菌数量随碱解

氮含量升高而下降，这与本研究结果不一致，可

能与研究样地土壤氮素水平不同有关。 

优势菌是决定微生物群落平衡的重要因素，

能够影响微生物群落的组成和结构[30]。子囊菌门

大多为腐生菌[31]，能够分解木质素和角质素等难

以降解的物质 [32]，从而促进土壤养分循环，提

高土壤质量，而湿地的环境极易于其生长。在门

水平上，6 种植物根际土壤真菌都以子囊菌门为

主，其次是担子菌门，这说明优势菌群受到环境

因素显著影响，这与杨立宾等 [33]、高微微等[34]

的研究结果一致。链格孢霉属是 6 种植物根际土

壤共有的优势菌，它分布广泛，具有较好的抑菌

活性[35–36]，在一定程度上可使植被避免被植物病

原菌伤害，使植株生长更旺盛，这也说明链格孢

霉属的耐盐性较强。本研究表明，pH 与节担菌

属呈极显著负相关，与 Udeniomyces 呈极显著正

相关，含盐量与 Plicaturopsis 呈显著负相关，与

Udeniomyces 呈显著正相关；有机质含量与曲霉

属呈极显著正相关，这说明真菌属对环境的适应
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能力不同，对环境因子的改变比较敏感，从而导

致真菌群落结构发生变化。 

Akhter 等[37]对种植盐草(Kallar grass)的盐碱

地(pH=10.4，EC=18.9 dS·m–1)进行了 5 年连续监

测，发现与无盐草盐碱地相比，种植盐草的土壤

盐分显著降低，pH 也以每年 0.229 的速度降低，

土壤环境改善，土壤肥力有所恢复，这表明种植

盐生植物是盐碱地生物改良的合理方法[38]。真菌

扮演着分解者的角色，参与有机质的降解、土壤

养分转化和循环等过程，能增加土壤肥力[39]。本

研究通过对 6 种湿地盐生植物根际土壤进行真菌

ITS1 区测序，探明其根区真菌优势菌门为子囊菌

门和链格孢霉菌，可用于后续耐盐微生物菌剂的

研发，以提高盐生植物的生存阈值，这为艾比湖

湿地退化恢复工作提供了一个新思路。 
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Research on diversity of fungi community in rhizosphere soil of 
six halophytes in Ebinur Lake Wetland 

Xue Zhang, Ting Chen, Yanhui Niu, Yang Li, Wenge Hu* 
College of Life Sciences, Shihezi University, Shihezi 832000, Xinjiang Uygur Autonomous Region, China 

Abstract: [Objective] By studying the diversity and community structure of fungi in the rhizosphere soil of 

different halophytes in the Ebinur Lake wetland in Xinjiang, we provide theoretical support for the degradation and 

restoration of the Ebinur Lake wetland and the in-depth study of fungi. [Methods] We used high-throughput 

sequencing technology to determine the fungal amplicon ITS1 region to analyze the fungal community diversity in 

the rhizosphere soil of six halophytes in the Ebinur Lake Wetland, and combined with the relevant soil physical and 

chemical factors to analyze the relationship between the environment and the diversity and richness of fungal 

communities. [Results] The diversity and richness of fungal communities in the rhizosphere soil of the six 

halophytes in Ebinur Lake wetland were different. The fungi in the rhizosphere of Suaeda glauca had the highest 

diversity and the fungi in the rhizosphere of Phragmites australis had the highest richness. The analysis of fungal 

community composition showed that the fungal communities in the soil samples mainly belonged to Ascomycota 

and Basidiomycota, and Ascomycota was the dominant phylum. Alternaria was the dominant genus shared by all 

the six plants, but its abundance varies among different plants, with the highest abundance in Cynanchum sibiricum 

and the lowest in Euphorbia soongarica. There was a significant negative correlation between pH and fungal 

diversity, and a significant positive correlation between total phosphorus and fungal richness. The influence of pH, 

electrical conductivity and organic matter on dominant fungi was the most significant. [Conclusion] The 

rhizosphere soil fungal community composition and diversity of the six halophytes were significantly different in 

Ebinur Lake Wetland. The diversity and abundance of fungi in the rhizosphere soil of Suaeda glauca and 

Phragmites australis were higher than those of other plants, and Ascomycetes and Alternaria were the main soil 

fungal genera in Ebinur Lake Wetland. The research results could provide theoretical guidance for the ecological 

restoration of Ebi Lake wetland. 

Keywords: Ebinur Lake Wetland, rhizosphere soil, fungi, soil environmental factors, diversity and richness 
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