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艾比湖湿地三种植物根际土壤氨氧化细菌群落的多样性
王翠华，武菲，胡文革 * ，莫超，张晓红
石河子大学生命科学学院，新疆 石河子 832000

摘要:【目的】以艾比湖湿地盐节木(Halocnemum strobilaceum)、芦苇(Ｒeed)及盐角草(Salicornia)三种植物为
对象，研究其根际土壤氨氧化细菌(AOB)的群落多样性。【方法】利用 PCＲ-ＲFLP 的方法，构建氨氧化细菌
amoA 基因克隆文库，进行系统发育分析。结合三种植物根际理化因子特点，探讨三种植物根际 AOB 群落结
构组成的特点。【结果】通过序列多态性分析表明，三种植物根际土壤 AOB amoA 基因克隆文库中的所有序
列均属于 β 亚纲(β-Proteobacteria)中的亚硝化单胞菌属(Nitrosomonas)及 Nitrosomonas-like，未发现亚硝化螺
菌属(Nitrosospira)。三个 AOB amoA 基因克隆文库分别包括 9 个 OTUs、12 个 OTUs 和 7 个 OTUs，其文库覆
盖度均达 99%以上，代表性强。三个文库的丰富度、Chao1 指数、ACE 指数、Shannon 指数均为Ｒ ＞H ＞S。【结
论】三种植物的 AOB 多样性为芦苇 ＞盐节木 ＞盐角草，并且其最优氨氧化菌群各不相同。本研究为系统认
识艾比湖湿地植物根际氨氧化细菌群落多样性和结构组成提供了基础。
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硝化作用是全球氮循环中非常关键的一个环
节，包括两个过程。首先由氨氧化细菌将氨态氮
(NH3

－ )氧化为亚硝酸(NO2
－ )，再由亚硝酸细菌将

亚硝酸氧化为硝态氮 (NO3
－ )的过程，由于亚硝酸

极不稳定，易被氧化为硝酸，因此由氨氧化细菌进行
的第一步氧化过程成为整个硝化过程的限速步
骤［1 － 3］。目前，氨氧化细菌已经成为理想的微生物
生态学研究的模式微生物［4］。因为 amoA 基因序列
可编码直接参与氨氧化过程的酶，其基因序列差异
程度预计超过 16S rＲNA 基因序列，因此可能具有
更高的对细菌菌群遗传差异分辨力，其遗传差异也
更能反映特定种群的差异，氨氧化菌群种类数量及
其种群生态分布的变化，将直接或间接影响土壤养

分循环、水体富营养化、温室气体(N2O)和生态系统
的功能［5］。所以，基于 amoA 基因序列的分子系统
学分析具有较高的灵敏度和特异性，目前已被大量
用于 AOB 分子多态性研究［6］。

湿地系统是陆地和水生生态系统间的重要过渡
区，具有保持生物物种多样性、拦截和过滤物质流、
净化水体、保持水土等多重生态服务功能［7］。新疆
艾比湖湿地属于湖泊湿地、沼泽湿地及河流湿地的
组合，具有这些湿地的共性，且属于绿洲荒漠化干旱
半干旱盐化极端环境，新疆盐生植物芦苇、盐角草、
盐节木等是艾比湖湿地主要代表性植被类型之一，
在盐渍生境中起着极其重要的建群作用，它们在维
护艾比湖湿地生态功能上发挥积极作用。氮循环是
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湿地生态系统重要的元素循环之一，决定湿地营养
状况水平。根际微生物是根际微环境与土壤物质循
环和转换的枢纽，对植物的生长发育起着重要作
用［8 － 10］。参与艾比湖湿地盐渍生境氮循环硝化作
用的氨氧化细菌研究仅见于陈登稳等研究了不同土
壤深度中氨氧化细菌数量的空间分布［11］，而对这些
建群植物根际氨氧化细菌的多样性组成特点还未见
研究报道。本文采用构建 amoA 基因克隆文库的方
法，对盐节木、芦苇、盐角草三种主要的植物类群的
根际氨氧化细菌多样性进行较为全面的认识。旨在
对潜在的环境影响因素进行初步探讨，为湖泊湿地
的退化恢复提供理论和数据基础。

1 材料和方法

1. 1 研究区概况
艾比湖湿地是我国不多见的荒漠风口湖泊湿

地，为湖泊退化形成的湿地，长年受阿拉山口大风
的影响，特殊的地理位置和生态系统的脆弱性，凸
显出湖水面和湖边分布的植被具有很好的防风固
沙作用，同时，对入湖水的减少、植被的退化等变
化非常敏感［12］。艾比湖是由博尔塔拉河、精河、奎
屯河、四棵树河等大大小小的河流汇聚而成，由于
近年来节流和人们不合理的开发利用，沙尘天气
和荒漠化正日趋严重。本区为典型大陆性气候，
干燥少雨多风，四季气候悬殊，冬、夏季漫长，春、
秋季 短 暂。年 平 均 气 温 5 ℃，平 均 降 水 量 为
105. 17 mm，蒸发量为1315 mm［13］。艾比湖湿地植
物区系属古北界蒙新区北疆荒漠区准噶尔荒漠小
区，植物种类较多，主要典型的植被群落除梭梭群
落、胡杨群落、芦苇群落外，在平原低地还有柽柳
群落、甘草群落、小獐茅群落。湖滨盐沼地有盐穗
木群 落、盐 节 木 群 落、碱 蓬、盐 角 草 群 落 的 分
布［14 － 15］。采样点基本情况见表 1。

表 1． 采样点信息
Table 1． The basic information of sampling sites

Sampling code Vegetation form Agrotype Longitude Latitude Altitude
H Halocnemum strobilaceum Clay，Sandy loam soil 82°48'49． 8 ″E 44°50'51． 6 ″N 186
Ｒ Ｒeed Clay，Sandy loam soil 82°49'50． 0 ″E 44°49'58． 7 ″N 189
S Salicornia Sandy loam soil 82°56'04． 1 ″E 44°47'59． 9 ″N 186

1. 2 材料
1. 2. 1 样品采集及预处理:于 2013 年 7 月，对艾比湖
湿地以盐节木、芦苇、盐角草为主要植物群落区域的
三个样地进行定点取样。每个样地随机设置 10 m ×
10 m 的样方，用五点采样法采取三种植物的根际土壤
分别装于无菌袋中并贴上标签。用手提式冰箱迅速
带回实验室保存于 － 80 ℃冰箱用于 DNA 提取，部分
土壤自然风干，过 100 目筛用于理化性质分析。
1. 2. 2 主要试剂及仪器:PCＲ 仪，高速冷冻离心机。
PCＲ 纯化试剂盒，PCＲ 试剂，pMD18-T 载体，Msp Ⅰ
和 Hae Ⅲ限制性内切酶，购于 TaKaＲa。
1. 3 艾比湖湿地三种植物根际土壤样品理化因子
测定［16］

土壤含水量测定采用 105 ℃烘干比重法;pH 测
定采用电位法，使用 PHS-3C 型酸度计测定，土壤浸
提液制备水土比例 5 ∶ 1;盐度测定采用电导法测定，
使用 DJ-320 电导仪测定;有机质含量测定用重铬酸
钾容量法，外加热法;碱解氮含量用碱解扩散法测

定;速效磷含量测定采用碳酸氢钠浸提，钼锑抗比色
法测定;速效钾含量用乙酸铵浸提火焰光度法测定。
铵态氮测定采用次氯酸钠氧化靛酚蓝比色法，硝态
氮(NO －

3 -N)测定采用饱和硫酸钙溶液浸提，酚二磺
酸比色法。样品设置 3 个重复，取其平均值。
1. 4 土壤总 DNA 的提取

用 PowerSoil DNA Isolation Kit(MoBio 公司)试
剂盒提取。
1. 5 氨氧化细菌 amoA 基因 PCＲ 扩增及产物纯化
回收

amoA 基因扩增所用引物: amoA-1F: 5'-GGGG
TTTCTACTGGTGGT-3'，amoA-2Ｒ: 5'-CCCCTCKGSA
AAGCCTTCTTC-3'(K = G /T，S = G /C)。PCＲ 扩增体
系:2 × PCＲ mix 10 μL，10 μmol /L 引物各 0． 75 μL，
模板 3 μL，用无菌 ddH2O 补足 25 μL。PCＲ 反应条
件:94 ℃ 5 min;94 ℃ 45 s，55 ℃ 45 s，72 ℃ 1 min，
35 个循环;72 ℃ 10 min。分别对三个土壤样品中
AOB 的 amoA 基因进行扩增，PCＲ 产物经 1%的琼脂
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糖凝胶检测，用琼脂糖凝胶 DNA 回收试剂盒进行切
胶回收。
1. 6 氨氧化细菌 amoA 基因克隆文库的构建及阳
性克隆的筛选

将纯化后的 PCＲ 产物与 pMD18-T 载体连接，将
连接产物转化入 DH5α 大肠杆菌感受态细胞。在涂
有 X-gal 和 IPTG 的含 Amp 的 LB 平板上进行蓝白斑
筛选，随机挑取 288 个克隆子进行阳性检测。检测
为阳性的克隆子保存在 96 孔板，于 － 80 ℃ 保存
备用。
1. 7 ＲFLP 酶切分型

将筛选出的阳性克隆子的 amoA 基因 PCＲ 产物
用 2 种限制性内切酶 MspⅠ和 Hae Ⅲ进行限制性片
段长 度 多 态 性 分 析 ( Ｒestriction Fragment Length
Polymorphism，ＲFLP)。10 μL 酶切体系:10 × Buffer
2 μL，10 U /μL HaeⅢ(或 Msp Ⅰ)1 μL，PCＲ 纯化产
物 7 μL。37 ℃酶切 4 h 后，1 μL 10 × Loading Buffer
终止反应。酶切产物用 3%的琼脂糖凝胶电泳检测。
综合双酶切图谱，划分酶切谱型，将每个谱型的克隆
子送若干个到上海生工测序公司测序。
1. 8 克隆文库多样性指数与系统发育分析

测序得到的序列用 DNAMAN 比对后去除载体
序列，用 Mothur 软件将相似性≥97%的序列划分为
一个 OTU(Operational taxonomic unit，可分类操作单
元)。在每个 OTU 中选取 1 个具有代表性的克隆序
列(当该 OTU 含有的克隆序列多于 1 个)，与 NCBI
网络数据库( http: / /www． ncbi． nlm． nih． gov)进行
BLAST 比对，选取相似度最高的序列作为参照序列，
用 MEGA version 6． 0 软件构建系统发育树，分析三

种植物根际氨氧化细菌群落结构特点。测定的序列
已 提 交 至 GenBank。 H 登 录 号: KP126525 －
KP126604;Ｒ 登录号:KP196614 － KP196711;S 登录
号:KP196712 － KP196773。

采用文库覆盖度 Coverage C 评价构建文库对环
境微生物多样性的呈现程度(C = 1 － n1 /N，N 为所分
析的克隆总数，n1 为仅有一个克隆的操作分类单位
数)，使用 Origin 绘制 Ｒarefaction 曲线评估所构建的
文库是否较好的反映了环境微生物多样性。用丰富
度、Chao1、ACE、Shannon 等指数来比较三种植物根
际氨氧化细菌群落多样性水平。

2 结果

2. 1 三种植物根际土壤理化因子分析
由表 2 可知，三种根际土壤样品的各理化性质

有明显差异。样品土壤均显碱性，pH、铵态氮、速效
氮、速效磷、盐度为盐节木(H) ＞ 盐角草( S) ＞ 芦苇
(Ｒ)，样品的土壤含水量、有机质含量则相反，为芦
苇(Ｒ) ＞盐角草(S) ＞盐节木(H)，硝态氮的含量为
盐角草(S) ＞盐节木(H) ＞芦苇(Ｒ)。由此可见，艾
比湖湿地土壤为碱性土壤，因农耕而进行的长年的
节流以及夏季高的蒸发量已对艾比湖湿地土壤造成
了一定影响，使艾比湖湿地的含水量下降，低于正常
湿地水平。参照全国第二次普查土壤分级标准，艾
比湖湿地三种植物根际土壤除速效磷的含量属于一
级水平外，其他理化性质含量均较低，说明艾比湖湿
地三种植物根际土壤较为贫瘠，换言之，艾比湖湿地
荒漠化趋势较为明显。

表 2． 三种植物根际土壤的基本特征平均值
Table 2． The average value of basic characteristics of three rhizosphere soil

Sample pH Soil moisture /%
SOM
/( g / kg)

NO －
3 -N

/(mg /kg)
NH4

+ -N
/(mg /kg)

AN
/(mg /kg)

AP
/(mg /kg)

Salinity
/(ms / cm)

H 9． 01 13． 28 1． 47 1． 22 9． 63 89． 83 114． 24 9． 10

Ｒ 8． 44 17． 64 6． 45 1． 03 7． 04 60． 9 99． 41 2． 67

S 8． 74 13． 76 5． 38 1． 36 8． 79 88． 66 113． 97 4． 37

2. 2 三种植物根际土壤氨氧化细菌 amoA 基因克
隆文库的构建及 ＲFLP 酶切分型

对湿地土壤氨氧化细菌 amoA 基因文库中的阳
性克隆进行菌落 PCＲ，以验证插入片段大小在 491 bp
左右(图 1)。盐节木(H)、芦苇(Ｒ)、盐角草(S)3 个

文库分别得到 270、281、275 个阳性克隆子。经 Msp I
和 Hae Ⅲ限制性内切酶双酶切后，分析计算谱型和频
率。每个不同的 ＲFLP 谱型(图 2)随机挑若干个阳性
克隆子测序。其中 H 样品获得 81 条序列，Ｒ 样品获
得 100 条序列，S 样品获得 64 条序列。
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图 1． 氨氧化细菌 amoA 基因克隆文库阳性克隆检测部分结果
Figure 1． Partial results of positive clone of amoA gene clone library of AOB．

图 2． 氨氧化细菌 amoA 基因克隆文库部分酶切图谱
Figure 2． Partial results of restriction patterns of amoA gene clone library of AOB． A: MspⅠrestriction patterns; B: Hae Ⅲ restriction patterns;

M:marker．

2. 3 三种植物根际土壤氨氧化细菌 amoA 基因克
隆文库多样性分析

利用 Mothur 软件划分 OTU，盐节木(H)、芦苇
(Ｒ)、盐角草 ( S) 三个样品分别得到 9、12、7 个
OTUs。通过对每个谱型克隆子数和 OTU 序列的计
算得到:H-OTU1、H-OTU3、H-OTU6 为 H 样品中氨
氧化细菌的优势菌群，H-OTU3 为 H 样品中氨氧化
细菌的最优菌群;Ｒ-OTU1、Ｒ-OTU2、Ｒ-OTU6 为 Ｒ 样
品中氨氧化细菌的优势菌群，Ｒ-OTU6 为 Ｒ 样品中
氨氧化细菌的最优菌群;S-OTU1、S-OTU2、S-OTU3

为 S 样品中氨氧化细菌的优势菌群，S-OTU1 为 S 样
品中氨氧化细菌的最优菌群。详见图 3。

通过计算得出，三种植物根际土壤氨氧化细菌

amoA 基 因 克 隆 文 库 覆 盖 度 分 别 为 99. 26%、
99. 29%、99. 27% (表 3)，各样点稀缺性曲线也显示
出各文库用于测序的克隆数量达到或接近饱和(图
4)，表明本研究所得的氨氧化细菌种群信息较好地
代表了真实环境中的氨氧化细菌多样性。

在种水平上(distance = 0． 03)，通过覆盖度、丰富
度、Chao1 指数、ACE 指数、Shannon 指数分析三种植
物根际氨氧化细菌多样性(表 3)。因为丰富度、
Chao1 指数、ACE 指数、Shannon 指数均随着多样性的
增大而数值增大，本研究得出的三种植物根际氨氧化
细菌的各种指数大小均为(Ｒ) ＞盐节木(H) ＞盐角
草(S)。由此可以说明三种植物根际氨氧化细菌多
样性水平为芦苇(Ｒ) ＞盐节木(H) ＞盐角草(S)。
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图 3． 三种植物氨氧化细菌 amoA 基因克隆文库群落组成
Figure 3． Community composition of AOB amoA gene clone library of three plants． A，B，C was based on number of sequence type，A: H clone

library，B: Ｒ clone library，C: S clone library; D，E，F was based on number of clone，D: H clone library，E: Ｒ clone library，F: S clone library．

表 3．基于种水平的各样点 AOB amoA 基因克隆文库多样性指数
Table 3． Diversity indices based on species-level of amoA gene clone libraries of AOB in samples

Source Distance Coverage Ｒechness Chao1 ACE Shannon

H 0． 03 99． 26 9 10 10． 03 1． 74

Ｒ 0． 03 99． 29 12 13 12． 86 2． 16

S 0． 03 99． 27 7 7． 5 10． 03 1． 47

图 4． 各样品稀疏曲线
Figure 4． Ｒarefaction curves of different samples．

2. 4 三种植物根际土壤氨氧化细菌系统发育及群
落结构组成分析

每个 OTU 随机选择一个序列与已知环境样品
中的序列共同构建系统发育树，所有序列归为 5 个
簇(图 5)。根据盐节木(H)、芦苇(Ｒ)、盐角草( S)

三个环境样品在 5 个簇中所占 OTU 数量的多少分
析各环境样品氨氧化细菌群落结构组成(图 6)。

可 知，AOB amoA 基 因 克 隆 文 库 包 括
β-Proteobacteria 中的 Nitrosomonas 和 Nitrosomonas-
like，以及与 Agrobacterium tumefaciens LBA4213 基因
组的部分序列相似度为 95% 的 S-OTU6，没有发现
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Nitrosospira 及 Nitrosospira-like。其中盐节木 (H)样

品中氨氧化细菌均属于 Nitrosomonas，芦苇(Ｒ)和盐

角草 ( S ) 样 品 中 的 绝 大 多 数 克 隆 子 属 于
Nitrosomonas，只有极少数属于 Nitrosomonas-like。

图 5． 基于氨氧化细菌 amoA 基因序列构建的系统发育树
Figure 5． Phylogenetic tree based on amoA partial sequences conducted using MEGA version 6. 0． Every bracket behind of OTU is the number of

clone，every bracket behind of reference sequence is the sequence number．●: H clone library，■: Ｒ clone library，▲: S clone library．

Cluster Nitresomonas communis 包括盐节木(H)

样品中的 H-OTU6、H-OTU7、H-OTU8、H-OTU9 和芦

苇 ( Ｒ ) 样品中的 Ｒ-OTU5、Ｒ-OTU6、Ｒ-OTU7、Ｒ-

OTU8、Ｒ-OTU9，以及盐角草 ( S)样品中的 S-OTU1、

S-OTU4、S-OTU5 与来自中国水产养殖沉积物、中原

油田含油土壤、富营养化的乌梁素海湖、亚热带沿海

红树林湿地沉积物、长江河口沉积物、中国北部淡水

湿地保护区、工业废水接收河口沉积物及内蒙古高

盐碱湖中的克隆子聚为一簇，说明其可能为潜在的

嗜盐微生物类群。Cluster Nitrosomonas sp． Nm143

包括 H-OTU1 和 Ｒ-OTU4，与来自多米尼加共和国的

海洋河口沉积物及日本大叶藻区沙地中的克隆子聚

为一簇，盐角草( S)文库中未发现这一类群的氨氧

化细菌。Cluster Nitresomonas oligotropha 包括盐节

木 ( H ) 样品中的 H-OTU2、H-OTU3、H-OTU4、H-

OTU5 和芦苇 ( Ｒ ) 样品中的 Ｒ-OTU1、Ｒ-OTU2、Ｒ-

OTU3、Ｒ-OTU11、Ｒ-OTU12 以及盐角草 ( S)样品中

的 S-OTU2、S-OTU3 主要与来自富营养化的乌梁素

海湖的克隆子及沿海水产养殖沉积物、中原油田含

油土壤、中国北部淡水湿地保护区的克隆子聚为一
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簇。Cluster Nitrosomonas-like 包括 Ｒ-OTU10 和 S-
OTU7，与来自富营养化的乌梁素海湖及美国艾尔克
豪恩沼泽河口沉积物中的克隆子聚为一簇，盐节木
(H)文库中未发现此类群。

图 6． 基于系统发育树的氨氧化细菌群落结构组成
Figure 6． The community structure of ammonia oxidizing bacteria

community based on phylogenetic tree．

3 讨论

3. 1 氨氧化细菌群落多样性
通过对 16S rＲNA 基因的分析发现在非海相生态

环境中分离得到的氨氧化细菌有着单一的进化起源，

均来自变形菌 β-亚纲［17］。到目前为止的研究结果也
证实了这类细菌的系统发育分支包含了两个类群:亚
硝化螺菌属和亚硝化单胞菌属［18］。本研究建立的 3

个克隆文库中的所有克隆子均来自于亚硝化单胞菌
属，未发现亚硝化螺菌属。Purkhold 等基于 16S rＲNA

基因及 amoA 功能基因系统进化关系将氨氧化细菌
中 Nitrosomonas 属 分 为 Nitrosomonas communis、
Nitrosomonas sp． Nm143、Nitrosomonas oligotropha、
Nitrosomonas marina、 Nitrosomonas europaea /
Nitrosococcus mobilis 5 个簇［19］。本研究只检测到
Nitrosomonas communis、Nitrosomonas sp． Nm143、
Nitrosomonas oligotropha 三个簇及 Nitrosomonas-like，

未发现 Nitrosomonas marina 和 Nitrosomonas europaea /
Nitrosococcus mobilis 的存在。其中，盐节木根际氨氧
化细菌的优势群落为 Nitrosomonas oligotropha，占克隆
文库的 55． 56%，次优菌群为 Nitrosomonas communis;

芦苇根基氨氧化细菌的最优菌群为 Nitrosomonas

communis，占 克 隆 文 库 的 53%，次 优 菌 群 为
Nitrosomonas oligotropha，占克隆文库的 39%。盐角草

根际氨氧化细菌的主要优势菌群为 Nitrosomonas

oligotropha，次优菌群为 Nitrosomonas communis，分别

占克隆文库的 50%和 46． 88%。综上所述，艾比湖湿

地三 种 植 物 根 际 氨 氧 化 细 菌 的 主 要 菌 群 为
Nitrosomonas oligotropha 和 Nitrosomonas communis。

本研 究 还 发 现，来 自 三 种 植 物 根 际 土 壤 的
Nitrosomonas communis 分支的克隆序列与来自内蒙古

的高盐序列聚为一簇，说明三种植物根际土壤中可能

存在具有潜在嗜盐特性的氨氧化细菌。

3. 2 理化因子对氨氧化细菌群落组成的影响

有研究表明，盐度是 AOB 群落生境分异的一个

重要驱动因子，伴随着盐度梯度 AOB 的丰度和群落

组成存在明显的不同，这种不同体现在群落功能的

差异上，硝化速率通常在中等盐度条件下最高，在较

高或较低的盐度条件下，硝化速率受到抑制［20 － 21］。

本研究发现，Nitrosomonas oligotropha 在三个文库中

所占比例为盐节木 ＞盐角草 ＞芦苇，而三种植物根际

土壤的盐度大小分别为 9. 10、2. 67和 4. 37 ms / cm，同

样为盐节木 ＞ 盐角草 ＞ 芦苇。Coci 等在研究盐度

对河水沉积物中 AOB 种群影响时发现，经淡水灌溉

后，Nitrosomonas oligotropha lineage 被同一 lineage 的

其他 AOB 替代，经盐水灌溉后，表层内 1 cm 的
Nitrosomonas oligotropha 被 Nitrosomonas marina 所替

代，说明其对盐敏感［22］。综上可知，盐度是影响
Nitrosomonas oligotropha 群落的重要指标。除盐度

之外，氨浓度、氧浓度以及亚硝酸的含量对这一类群

的氨氧化细菌也有影响。因此，理化因子对于这一

类群的影响还需要进一步的研究，来了解这一类群

存在的意义［23］。

研究表明 Nitrosomonas communis 有很强的生

态多样性［24］，广泛存在于污水处理厂、活性污泥、

淡水河口沉积物、土壤等环境中［25］。Koops 等提

出 Nitrosomonas communis 比 Nitrosomonas

oligotropha 能更好地适应高氨的环境［18］，但本研

究中随着氨浓度的增加，Nitrosomonas oligotropha

在 文 库 中 所 占 的 比 例 增 加，而 Nitrosomonas

communis 所占的比例反而减小。Limpiyakorn 等得

出 Nitrosomonas communis 在缺氧和氧波动的环境
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中占优势［24］，但是 Park 等指出溶解氧的浓度不能

影响 AOB 的群落组成，只能影响 AOB 的活性［27］。

所以，Lydmark 总结，目前并没有足够的证据证明

氧浓度和 AOB 群落组成的关系［26］。

本研究中的氨氧化细菌均为 Nitrosomonas，三种

植物根际氨氧化细菌的优势菌群各不相同，且未发

现 Nitrosospira 的群落出现。Koops，Purkhood 等研究

发现亚硝化螺菌属主要出现在低铵的环境中［18 － 19］，

Wang 等在研究不同施氮水平对稻田土壤氨氧化细

菌的影响时发现，Nitrosomonas 所占比例随着含氧量

的增加而逐渐增加，Nitrosospira 随着施氮量的增加

而减少［28］。Beman 等发现 pH 是影响氨氧化细菌群

落结构的重要因素之一，亚硝化螺菌属大多出现在

酸性和中性环境中，碱性环境较少［29］。我们的 3 个

样品 pH 分别是 8. 44、8. 74 和 9. 01，均未检测到亚

硝化螺菌属的出现，证实了 Beman 等的观点。

Chaparro 等研究表明，根际分泌物与根际功能微生

物群落组成有很强的相关性［30 － 31］。

4 展望

目前研究表明，具有氨氧化功能的微生物除氨

氧化细菌外，还发现氨氧化古菌的广泛分布，并且其
amoA 基因的丰度高于氨氧化细菌的丰度［30 － 36］。但

是，Han 等发现南极土壤中氨氧化细菌 amoA 基因

的丰度高于氨氧化古菌，并推测这一现象可能与南

极的极低温和寡营养环境有关［21］。由于近年来对

于注入艾比湖的河流进行节流的原因，使得艾比湖

的水位逐年下降，艾比湖湿地的土壤含水量也在逐

年降低;经过理化性质的测定得知艾比湖湿地土壤

较为贫瘠，又因为艾比湖湿地独特的地理位置，造成

艾比湖湿地逐年的沙化、荒漠化。因此，在以后的研

究中可以通过定量的方法研究艾比湖湿地根际土壤

中氨氧化细菌和氨氧化古菌的数量关系;同时增加

一些理化性质(如氧浓度)和根际分泌物对氨氧化

微生物群落结构影响的研究。

致谢:在野外采集样品过程中，新疆艾比湖湿地国家

级自然保护区管理局高翔局长和艾比湖湿地鸟岛管

护站徐伟站长给予了大量的帮助，在此一并表示衷

心的感谢。
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Community diversity of ammonia-oxidizing bacteria of
three plants rhizosphere in Ebinur Lake wetland

Cuihua Wang，Fei Wu，Wenge Hu* ，Chao Mo，Xiaohong Zhang
College of Life Science，Shihezi University，Shihezi 832000，Xinjiang Uygur Autonomous Ｒegion，China

Abstract:［Objective］ In order to study the community diversity of rhizosphere soil ammonia-oxidizing bacteria，
Halocnemum strobilaceum，Ｒeed and Salicornia in Ebinur Lake Wetland were investigated． ［Methods］The clone libraries
of amoA gene were constructed by polymerase chain reaction-restriction fragment length polymorphism (PCＲ-ＲFLP)，and
phylogenetics were analyzed． To explore the community structure of rhizosphere amomonia-oxidizing bacteria，we combined
rhizosphere physicochemical factors of the three plants． ［Ｒesults］ Phylogenetic analysis of the amoA gene fragments
showed that all of AOB sequences from shrimp of three plants rhizosphere were affiliated with Nitrosomonas or
Nitrosomonas-like phyla，Nitrosospira phyla was not discovered． Three plants rhizosphere composition includes 9 OTUs，12
OTUs and 7 OTUs respectively． Coverages of all libraries of the three plants rhizosphere were over 99% and strongly
representative． The richness index，chao1 index，ACE index and Shannon index of the three libraries were as follows，
Ｒeed rhizosphere AOB was much higher than Halocnemum strobilaceum rhizosphere AOB，and Salicornia rhizosphere AOB
was the lowest． ［Conclusion］ This study provides a basis for understanding the community diversity and structure of
rhizosphere soil ammonia-oxidizing bacteria in Ebinur Lake wetland．
Keywords: rhizosphere，ammonia-oxidizing bacteria(AOB)，amoA gene，PCＲ-ＲFLP analysis，clone library
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