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摘 要：采用高通量测序技术探究黄河三角洲光板地和 4 种盐生植被（ 翅碱蓬、獐茅、白茅和罗布麻）下土壤细菌群落结构
及分布特征，以期揭示其与盐生植被演替的关系。5 个土壤样本共获得 31976 条有效序列，分类得到 27 门、62 纲、78 目、196
科、569 属的细菌。变形菌门是盐生植被样地的优势门，相对丰度为 36.4 ~ 53.2%；而拟杆菌门是光板地的优势门，相对丰度

为 46.2%。 随盐生植被正向演替，土壤质量和细菌群落多样性和丰富度有不断升高的趋势，且 OTU数、ACE 指数和 Shannon
指数与土壤有机碳呈显著正相关。RDA分析显示，獐茅和白茅土壤细菌组成相近，其余样地细菌组成差异较大。随着盐生植
被正向演替，影响土壤细菌群落的主导理化因素由电导率逐渐转为有机碳、活性有机碳和碱解氮。
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土壤微生物在生态系统中扮演着关键角色，其多
样性以及群落结构决定着生态系统的功能状态，且群
落结构变化可以标示环境变化，因此，土壤微生物与植
物之间的相互作用一直是生态学和土壤学的研究热

点。 已有研究显示植被类型的改变[1]、不同植被覆盖下
土壤的各种理化参数如 pH[2]、盐度[3~5]和温度[6]的改变、
不同耕作模式[7]等因素均会导致微生物群落结构的变

化。已有研究主要集中于水体[3]、农田[4,5]，对盐渍土这种
特殊环境关注较少。 细菌作为土壤微生物的重要组成
部分，在物质循环、土壤结构形成、促进植物生长发育
以及生态环境改善等方面发挥着重要的作用 [8~10]。 另
外，随着微生物研究方法的发展，发现传统研究方法如
微生物平板培养法、生物标记法、Biolog鉴定等难以准
确反映环境中细菌的实际存在状况、细菌群落及其多
样性[11]。 因此，采用高通量测序等基因组学手段[12,13]，研
究盐渍土环境下土壤细菌的多样性及其与盐生植被的

关系具有重要的意义。

黄河三角洲为陆进海退之地，根据离海距离、成陆
时间的不同，以光板地为起点，形成了强、中、轻不同耐
盐程度的植被演替系列， 是探究土壤微生物群落与盐
生植被演替关系的天然实验室。因此，本研究采用高通
量测序技术，以黄河三角洲为基地，研究盐生植被演替
过程中土壤细菌群落的变化， 以揭示其对盐生植被演
替的响应。研究结果可为黄河三角洲地区的生态恢复、
盐渍土壤治理及其保护提供科学依据和技术支持。

1 材料与方法
1.1 土样采集
依据多次对黄河三角洲的考察了解， 依照盐生植

被演替的顺序，选择光板地、两种强耐盐植物群落（ 翅
碱蓬、獐茅）和两种轻耐盐植物群落（ 白茅、罗布麻）进
行采样。 其中，每个植物群落内分散设置 5个采样区，
每个采样区划出 2 m× 2 m的样方。在植株附近 10 cm
内，通过对角线五点采样法采集土壤样品，混合均匀，
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表 1 不同覆被类型土壤理化性质
Table 1 Soil properties under different types of vegetation

白茅

Imperata cylindrica
3.73 bc
76.9 a
15.7 a
1.34 d
2.44 b
0.854 a
59.0 a
5.48 b
11.9 d
2.35 b
24.0 c
21.2 a

獐茅

Angiospermae
9.92 b
81.6 a
14.4 a
3.70 c
4.24 a
0.465 b
56.4 a
8.29 a
16.5 c
1.51 c
27.0 b
16.3 b

翅碱蓬

Saline Seepweed
40.8 a
50.5 b
8.74 b
9.72 b
0.580 d
0.357 c
13.0 c
2.45 d
18.4 b
5.72 a
33.5 a
3.94 d

光板地

Bare land
42.5 a
49.2 bc
8.34 b
19.5 a
0.410 d
0.180 d
8.46 c
1.54 d
34.5 a
4.56 a
32.3 ab
19.1 ab

覆被类型

Vegetation type
砂粒（ %）（ 0.05 ~ 2 mm）
粉砂粒（ %）（ 0.002 ~ 0.05 mm）
黏粒（ %）（ < 0.002 mm）
电导率（ ds m-1）
活性有机质（ g kg-1）
全氮（ g kg-1）
碱解氮（ mg kg-1）
有机碳（ mg g-1）
碳氮比

速效磷（ mg kg-1）
温度（ ℃）
含水率（ %）

罗布麻

A. venetum L.
8.69 b
81.5 a
8.63 b
4.00 c
1.87 c
0.196 d
36.4 b
3.95 c
18.0 b
2.43 b
26.0 b
14.0 c

注：表中同行不同字母之间表示不同覆被类型有显著差异(P < 0.05)。

再将每个样地的 5个采样区土样混匀，放入灭菌袋后，
迅速置于冷藏盒带回实验室。 土壤样品分为两份分别
风干和 - 80 ℃冷冻， 前者用于土壤理化性质测定，后
者用于分子生物学研究。
1.2 土壤理化性质的测定
应用元素分析仪测定土壤有机碳 （ 土壤中碳酸盐

已经盐酸脱去）和全氮含量，采用碱解扩散法测定碱解
氮，采取 Olsen法测定土壤速效磷。 通过低温外加热重
铬酸钾氧化法 - 比色法（ 不乘以氧化校正系数）测定
土壤活性有机质[14]。 结合 Kettler 等方法[15]对土壤粒径

进行分析。 采用轻便插入式地温计测定每一个采样点
土壤 10 cm处的地温。 采用 TDR100 土壤水分探测器
测定各个采样点土壤在 0 ~ 20 cm 的水分含量。
1.3 土壤 DNA提取
采用 Soil DNA Kit（ #D5625- 01，美国 OMEGA 公

司）提取土壤样品中的总 DNA，具体操作按照说明书
进行。
1.4 PCR扩增
通过琼脂糖电泳对提取到的基因组 DNA进行检

测，查看基因组 DNA的浓度及其完整性。利用 QubitR
2.0DNA检测试剂盒对基因组 DNA精确定量， 以确定
PCR 反应应加入的 DNA量。 PCR 所用的引物已经融
合了 Roche454FLX测序平台的通用引物 （ 融合细菌
16sF 引 物 ：CGTATCGCCTCCCTCGCGCCATCAG +
bar+AGAGTTTGATCMTGGCTCAG； 融合细菌 16sR 引
物 ： CTATGCGCCTTGCCAGCC CGCTCAGGTATTACC
GCGGCTGCTGGCAC） 。

PCR 反应体系主要有以下六部分组成， 分别为：
① 10 × PCR buffer 5.0 μL、②dNTP（ 10 mmol L-1） 0.5
μL、③模版 DNA 10.0 ng、④上、下游引物（ 50 μmol L-1）

各 1.0 μL、 ⑤Plantium TaqDNA （ U μL-1） 聚合酶 0.5
μL、⑥加 H2O补至 50.0 μL。 配置好的 PCR体系按照如
下反应条件进行 PCR扩增：94 ℃，预变性 30 s（ 1个循
环）；94℃， 变性 20 s、45℃， 复性 20 s、65℃， 延伸 1
min（ 5个循环）；94℃，变性 20 s、60℃，复性 20 s、72℃，
延伸 20 s（ 20 个循环） ；72 ℃，延伸 5 min（ 1 个循环） ，
10 ℃保存。
1.5 高通量测序及数据分析
使用琼脂糖电泳对 PCR 产物进行测定后，采用上

海生工琼脂糖回收试剂盒（ cat:SK8131）DNA进行纯化
回收。回收产物使用 Qubit誖2.0荧光剂进行定量处理。
根据实验所得到的 DNA浓度， 将样品进行等比例混
合， 并振荡均匀。 最后， 使用罗氏公司 454 测序仪
（ Roch GS FLX sequencer）对混合产物进行测序。
对去除非靶区域的序列，利用 mothur 软件进行前

处理。 对于序列中的嵌合体，可用 uchime进行有效去
除（ 质量控制） 。通过 blast比对数据库对处理后序列进
行物种分类。 把相似性大于 97%的序列通过 uclust软
件归为同一种可操作分类单元（ OTU） ，之后分析细菌
群落结构与多样性。 本研究中采用 Sigmaplot 12.5 对
Beta 多样性主坐标分析（ PCoA）结果进行制图，采用
SPSS 16.0 进行相关性分析和单因素方差分析， 使用
Canoco 4.5进行 RDA分析。

2 结果与分析
2.1 土壤理化性质
光板地、 翅碱蓬地以及獐茅地属于海积潮湿正常

盐土，其中光板地盐化程度比翅碱蓬地高很多；白茅地
以及罗布麻地属于弱盐淡色潮湿雏形土。 土壤盐分含
量与土壤电导率呈正相关关系 [16]，本文采用土壤电导
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图 2 基于 weighted unifrac metric 的细菌样本 PCoA 分析
Fig.2 Weighted unifrac metric based on PCoA analysis of bacterial groups

率表征土壤盐渍化程度。由表 1可知，土壤的理化性质
在不同植被类型下存在一定差别。在所有样地中，含盐
量整体排序为：轻度耐盐群落 < 重度耐盐群落 < 光板
地；光板地活性有机质、碱解氮、全氮的含量要远低于
有植被覆盖的土壤。相关分析发现，活性有机质与有机
碳、碱解氮、速效磷呈显著正相关（ P < 0.05） ，而电导率
与碳氮比呈极显著正相关（ P < 0.01） 。 根据上述分析
可以看出， 黄河三角洲的土壤质量随着盐生植被的正
向演替有逐步提高的趋势。
2.2 群落结构多样性分析

454 高通量测序结果经过低质量的序列过滤，所
得序列长度大部分都在 400 ~ 600 bp 区间内，平均序
列长度为 440 bp，达到进一步分析的要求。 5种土壤样
品共获得有效序列 31976条，其中，光板地、翅碱蓬地、
獐茅地、 白茅地以及罗布麻地的有效序列条数分别为
6931、5185、10453、5184和 4222。
采用 Mothur 深入分析群落结构的多样性（ 图 1） ，

按高于 97%相似性共得到 16536 个 OTUs， 其中獐茅
覆盖土壤中 OTUs 数最高， 其次是白茅 。 Shannon、
Chao1和 ACE 3个指数呈现相似的变化趋势， 光板地
土壤细菌多样性指数最低， 而獐茅地细菌多样性指数
最高，其次是白茅和罗布麻。 相关分析发现 OTUs 数、
细菌多样性指数 ACE、Shannon、Chao1 与土壤活性有
机质和有机碳均呈显著正相关（ P < 0.05） ，与活性有机
质相关系数分别为：0.906、0.947、0.969、0.967， 与有机
碳相关系数分别为：0.912、0.990、0.973、0.980。 由于盐
生植物是盐渍土壤中有机碳的主要来源， 因此盐生植
被的演替必然影响盐渍土壤细菌群落结构多样性与丰

富度。

2.3 群落间比较
为进一步度量样本间物种组成的差异， 本研究基

于 Beta 多样性指标 Unifrac metric 值对各样本进行
PCoA分析。 如图 2所示，PC1、PC2和 PC3的解释量分
别为 29.9%、13.2%和 11.0%。 獐茅地与白茅地聚在一
起，说明其细菌群落相似程度最高；其次，同属轻盐土
壤的白茅地与罗布麻地的相似度较獐茅地与罗布麻地

的相似度高；翅碱蓬地与白茅和獐茅地相似度也较高，
而翅碱蓬与罗布麻的相似度相对较低。 以上四种盐生
植被与光板地的距离较远， 说明它们与光板地的群落
结构之间有着较低的相似度。

2.4 不同覆被类型土壤细菌类群的组成
通过 RDP classifier 对所得序列进行分类，分别有

86.8%、82.7%、64.4%、54.8%和 53.2%的序列分到 27
门、62纲、78目、196科、569属中。如图 3所示，已分类
的 门 中 ， 变 形 菌 门 （ Proteobacteria） 、 拟 杆 菌 门
（ Bacteroidetes） 、放线菌门（ Actinobacteria） 、酸杆菌门
（ Acidobacteria） 、 绿弯菌门 （ Chloroflexi） 、 厚壁菌门
（ Firmicutes） 、 异 常 球 菌—栖 热 菌 门（ Deinococcus-
Thermus） 、疣微菌门（ Verrucomicrobia）的丰度较高。 其
中 ， 拟杆菌门是光板地最主要的门 ， 相对丰度为
46.2%，而其在翅碱蓬、白茅、罗布麻和獐茅的相对丰
度为 3.6 ~ 8.0%，显著降低。不同的是，变形菌门、放线
菌门、酸杆菌门、绿弯菌门、厚壁菌门、疣微菌门在光板
地的相对丰度均显著低于盐生植被覆盖的样地， 分别
从 30.0%、3.2%、0.2%、0.4%、0.5%、0.32%提升到 36.4 ~
53.2% 、5.1 ~ 29.3% 、4.2 ~ 19.2% 、3.1 ~ 5.5% 、1.6 ~
5.4%、0.53 ~ 1.82%，其中变形菌门成为各覆被类型下

图 1 5 种覆被类型下土壤细菌多样性指数
Fig.1 Diversity index of bacterial in soils under five types of vegetation
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图 3 5 种覆被类型下土壤细菌在门、纲、属水平上的分布 a)门; b)纲; c)属
Fig.3 Distribution of soil bacterial in five types of vegetation at a) phylum, b) class and c) genus level

最优势的菌群。值得注意的是，有些菌门仅在特定样本
中有检出 ， 如耐热耐辐射的异常球菌 - 栖热菌门
（ Deinococcus- Thermus） 在光板地中有检出， 丰度为
1.6%，其在重盐样地中也有 0.04%的微量检出，而其在
其余三个样地中均无检出。 含有硝化螺旋菌属的硝化
螺旋菌门（ Nitrospira）在光板地中无检出，而在重盐植
被和轻盐植被样地中的丰度呈增加趋势。
对 纲 水 平 的 丰 度 分 析 发 现 ， 鞘 脂 杆 菌 纲

（ Sphingobacteria） 、γ- 变形菌纲、α- 变形菌纲和黄杆
菌纲（ Flavobacteria）是光板地的优势纲，丰度分别为
36.2%、11.85%、11.41%和 8.9%；翅碱蓬地的优势纲为
放线菌纲（ 29.3%） 、α- 变形菌纲（ 20.8%）和 γ- 变形
菌纲（ 9.7%） ；獐茅和白茅地的优势纲为α- 变形菌纲

（ 22.5 ~ 33.7%） 、γ- 变形菌纲（ 12.0 ~ 16.7%）和放线
菌纲（ 8.8 ~ 9.2%） ；罗布麻地的优势纲为 α- 变形菌
纲 （ 14.4%） 、β- 变形菌纲 （ 10.6%） 和δ- 变形菌纲
（ 8.3%） ，其它菌纲如 Acidobacteria_Gp6、放线菌纲、芽
孢杆菌纲 、Acidobacteria_Gp4、Anaerolineae、β- 变形
菌纲等也有较高的丰度，在 4.1 ~ 6.6%之间。在属水平
上 ， 光 板 地 中 Gracilimonas 属 相 对 丰 度 最 高 为
30.41％，翅碱蓬、獐茅、白茅地中 Pelagibius 属相对丰
度最高， 分别为 4.90％、10.77％、4.07％； 罗布麻地中
Gp6属相对丰度最高为 6.61％。以上结果显示，在细菌
不同分类等级水平上， 光板地与其余四个样地均呈现
较大的差异。

2.5 土壤细菌类群与理化性质的相关性
为探究环境因子对土壤细菌群落的影响， 本研究

对不同土壤细菌属及其理化参数做 RDA分析。 如图 4
所示 ， 第 1 轴和第 2 轴的解释量分别为 48.0%和
26.6%； 图上样点之间的距离代表物种组成的差异程
度；图上蓝色箭头代表对第 1 轴适合度在 92%以上的
19 个菌属，红色箭头表示环境因子，箭头夹角的余弦
值代表其两两相关性； 样点投影到代表环境因子的射
线上，沿着箭头方向环境变量值增大。 分析可见，獐茅
和白茅聚在一起，代表其菌属组成比较相近；其它样点
距离较远， 代表样点间菌属组成差异较大。 土壤有机
碳、活性有机质、碱解氮对白茅地、獐茅地和罗布麻地
下土壤细菌群落影响较大，而电导率、碳氮比对光板地
下土壤细菌群落影响较大。值得注意的是，5个样点对
应的电导率值大小排序为：光板地 > 翅碱蓬 > 獐茅 >

白茅 > 罗布麻，其中从光板地到翅碱蓬，电导率值显
著降低，獐茅、白茅和罗布麻的电导率值比较接近；而
有机碳、 活性有机质、 碱解氮与电导率的排序正好相
反。 以上结果说明随着植被的覆盖以及植物源有机物
的输入，电导率对土壤细菌属的作用逐渐减弱，而有机
碳等的作用逐步增强。 在对第 1轴适合度在 92%以上
的 19 个菌属中，Truepera、Salinarimonas、Loktanella 和
Cycloclasticus 4个菌属与电导率关联较大，且各样点中
这四个菌属多度值排序为： 光板地 > 翅碱蓬 > 獐茅 >
白 茅 > 罗 布 麻 ；Gp5、Arenimonas、Gemmatimonas、
Gp16、Rhizobium 等另外 15 个菌属则与有机碳、 活性
有机质关联较大，各样点中此 15个菌属多度值排序为
罗布麻 > 白茅 > 獐茅 > 翅碱蓬 > 光板地。 相关性分
析也进一步证实 ，Truepera、Salinarimonas、Loktanella
和Cycloclasticus 4 个菌属与电导率呈现显著正相关
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图 4 土壤细菌属与环境解释变量的 RDA 排序图
Fig.4 The ordination diagram of RDA with soil bacterial communities in

genus and explanatory variables

（ P < 0.05），Gp16、Gp5、Rhodopseudomonas、 Arenimonas、
Gemmatimonas、Gp15、 Ignavibacterium、Armatimonadetes
_ gp 5 8 个菌属与活性有机质、 有机碳呈现显著正相
关（ P < 0.05） ；另外，Kordiimonas、Hyphomicrobium 2 个
菌属与活性有机质呈现显著正相关 （ P < 0.05） ；
Rhizobium 属与有机碳呈现显著正相关 （ P < 0.05） ；
Gp5、Rhizobium、Armatimonadetes_gp5 3 个菌属与碱解
氮呈现显著正相关（ P < 0.05） 。 说明土壤中的营养物
质会促进大部分细菌的生长， 盐分对大部分细菌生长
起抑制作用。

3 讨论
通常来讲，土壤的氮、磷含量是土壤肥力状况的重

要指标[17]。植物的生长能活化土壤养分，植物的凋落物
也是土壤有机碳氮的主要来源[18]，因此，本研究中有植
被覆盖的土壤中碳氮特别是活性有机质、碱解氮、有机
碳含量均比光板地有显著提升。 重度耐盐植被翅碱蓬
地土壤中碳氮的含量明显低于轻度耐盐植被。 虽然同
属于重度耐盐植被， 獐茅地土壤中碳氮含量明显高于
翅碱蓬，特别是碱解氮、活性有机质和有机碳，前者是
后者的 3 ~ 8 倍， 其含量的变化可能受到植物源有机
物种类及性质的影响[19]。 这说明植物源有机物是土壤
有机碳的主要来源[18]，而且受植被类型的影响，土壤的
碳氮积累速度在不同的演替阶段也是有着较大区别，
该研究结果与程瑞梅和龚霞等人[20,21]的结果类似。以上
结果表明，土壤质量随着正向演替逐渐改善。
已有研究显示， 植物通过有机物输入为微生物提

供能量和营养， 同时土壤微生物通过促进土壤有机质

矿化提高土壤肥力，促进植物生长，从而提高植物对极
端条件的适应[22,23]。 因此，研究土壤微生物群落结构有
助于了解植物生存策略。 本研究通过高通量测序发现
盐生植被土壤中细菌多样性指数明显高于光板地，且
多样性指数大小与土壤活性有机质和有机碳具有显著

正相关（ P < 0.05） 。Beta多样性分析同样显示四种盐生
植被土壤与光板地的相似度最低， 而四种植被中獐茅
与白茅相似度最高，这可能是因为其属于同一科，对土
壤和土壤微生物的影响相似所致。 分类结果也显示獐
茅和白茅土壤细菌组成最相近， 而光板地与四种盐生
植被在门水平上已呈现很大差异。 拟杆菌门是光板样
地最主要的门， 而变形菌门是盐生植被覆盖样地最主
要的门。 拟杆菌门与土壤的电导率（ 含盐量）呈显著正
相关。这或许说明拟杆菌门也有较强的耐盐性，有待进
一步证实。 变形菌门包括很多参与氮循环的细菌[24,25]，
如固氮的根瘤菌属 （ Rhizobium） ， 其在光板地中未检
出，在盐生植被土壤中均有检出，且轻盐植被土壤中相
对丰度高于重盐植被。 因此可推断变形菌门中的氮功
能菌在盐生植被土壤中氮的固定和氮循环中发挥了重

要作用，从而导致盐生植被土壤中氮的含量显著提高。
同样， 硝化螺旋菌门含有参与硝化反应的硝化螺旋菌
属，其在光板地中无检出，而在重盐植被和轻盐植被土
壤中的相对丰度呈增加趋势。
在自然界中，气候、植被类型、土壤结构、土壤理化

性质都能够影响土壤细菌群落的数量和组成[26,27]。本研
究对不同土壤细菌属及其理化参数做 RDA分析发现，
电导率、碳氮比对光板地菌属组成影响较大；土壤有机
碳、活性有机质、碱解氮对白茅、獐茅和罗布麻地的菌
属的影响逐步增强；其中，獐茅和白茅样地菌属组成相
似，其他样点间菌属组成差异较大。大多数菌属在盐生
植被土壤中的丰度明显高于光板地， 但也有一些耐盐
菌 属 在 光 板 地 中 相 对 丰 度 较 高 ， 如 Truepera、
Salinarimonas、Loktanella 和 Cycloclasticus 属， 它们与
电导率呈现显著正相关 （ P < 0.05） 。 特别地 ，
Gracilimonas 属在光板地中的相对丰度最高为 30.4％，
在重度耐盐植物群落（ 翅碱蓬和獐茅）和轻度耐盐植被
群落 （ 白茅和罗布麻） 的相对丰度仅为 0.210％ ~
3.88％。 以上结果显示土壤理化性质、盐生植被以及细
菌三者之间协同作用、相互影响。

4 结论
（ 1） 检测 5种覆被类型土壤样品共获得有效序列

31976 条，其中，拟杆菌门是光板地最主要的门，而变
形菌门是盐生植被土壤中最主要的门。

注：土壤理化性质：电导率（ Cond） ，活性有机质（ ASOM） ，全氮（ TN） ，
碱解氮（ AN） ，有机碳（ OC） ，碳氮比（ C:N） ，速效磷（ AP） ，温度
（ Wt） ，含水率（ MC） 。

Ax
is2

(2
6.
6%

)

1.0

- 0.8

Axis1(48.0%) 1.5- 1.5
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（ 2）有植被覆盖的轻度耐盐群落（ 白茅群落、罗布
麻群落） 、重度耐盐群落（ 翅碱蓬群落、獐茅群落）细菌
的丰富度和多样性较光板地高。 且细菌多样性指数
ACE、Shannon、Chao1与土壤有机碳呈显著正相关（ P <
0.05） 。

（ 3）獐茅和白茅土壤细菌群落组成最相近，四种盐
生植被与光板地的群落结构之间有着较低的相似度。

（ 4）随着盐生植被正向演替，影响土壤细菌群落组
成的主导理化因素由电导率逐渐转为有机碳、 活性有
机碳和碱解氮。
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Response of Soil Bacterial Community Structure to Halophytic
Vegetation Succession Based on Pyrosequencing

MIAO Jing 1, ZONG Wan- song 1, LV Min 2, DING Jing 3, WANG Xiao- feng 1, GUO Du- fa 1*
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Sciences, Beijing 100085, China)

Abstract: In order to reveal the relationship between bacterial community structure and halophytic vegetation
succession, high- throughput sequencing technology was used to investigate the composition and distribution of soil
bacterial community structure under bare land and four halophytic vegetation types (Saline Seepweed, Angiospermae,
Imperata cylindrica and A. venetum L) over the Yellow River Delta. About 31976 valid sequences were obtained from
5 vegetation types, and the bacteria were classified into 27 phyla, 62 classes, 78 orders, 196 families and 569 genera.
Proteobacteria was the dominant phyla in four types of halophytic vegetation, with the relative abundance of 36.4 ~
53.2%, while Bacteroidetes was the dominant community in the bare land, with the relative abundance of 46.2%. The
soil quality and bacterial community diversity and richness showed an increase trend with the positive succession of
halophytic vegetation, and the content of soil organic carbon was significantly positively correlated with OTU numbers,
ACE index and Shannon index of bacteria. RDA analysis showed that the community structure of soil bacteria had a
great similarity between Angiospermae and the Imperata cylindrica, while the variations were huge among the rest
samples. With the positive succession of halophytic vegetation, the electrical conductivity declined, and the contents of
organic carbon, active organic matter and alkali nitrogen increased.
Key words: The YellowRiver Delta; Bacterial community structure; High- throughput sequencing; Halophytic vegetation

succession
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