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　　摘　要：碱蓬（Ｓｕａｅｄａ　ｇｌａｕｃａ　Ｂｕｎｇｅ）是盐碱性土壤的先锋植物，了解碱蓬根际的微生物，对理解碱蓬适应碱性

土壤的生活习性，进一步开发盐地碱蓬具有一定意义。利用 Ｍｉｓｅｑ测序平台对采自辽宁红海滩的４个碱蓬样品进行

细菌ＤＮＡ　Ｖ３＋Ｖ４序列测定，并分析该植株根际土壤的细菌群落结构及多样性。结果显示，在这４个样品中共检测

到１４３０４１条有效序列，１３４６个ＯＴＵ，涉及２７个门类、６０个纲类、１０４个目类、１９３个科类、３５５个属类和４０８个种类；

基于ＯＴＵ数量进行样品间和样品内的多样性分析的结果显示：陆地的盐地碱蓬的根际土壤与水洼附近盐地碱蓬的

根际土壤的细菌组成相似，其中陆地样品细菌群落多样性最高；门水平中占比最多的三个门类分别为变形菌门
（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、蓝细菌门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）；属水平上，２０个优势菌属中变形菌门的细菌属

占比接近５０％。该结果对了解盐地碱蓬根系微生物组成，探寻碱蓬的生长特性提供了线索，也为寻找和筛选资源微

生物提供研究思路。
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０　引　言

盐地 碱 蓬 （Ｓｕａｅｄａ　ｇｌａｕｃａ　Ｂｕｎｇｅ）是 藜 科
（Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉａｃｅａｅ）碱蓬属（Ｓｕａｅｄａ）一年生草本植
物，喜盐碱性土壤；盐地碱蓬四月破土而出，至九月
由红色渐转变为紫红色，在海滩及湖边碱性土壤地
区常形成单种主导种群［１－２］。碱蓬植株含有蛋白质、
膳食纤维、多糖、色素和黄酮类等化合物，种子含有
丰富共轭亚油酸，具有较高的食用价值和药用价
值［３－４］。碱蓬具有很强的耐盐性，通常作为盐碱地指
示植物，是改良盐碱土壤的优选植物品种［５－６］。种植
碱蓬能有效降低土壤表层含盐量，增加土壤有机质
含量，提高土壤中氮磷钾的含量，对盐渍土具有显著
的改良作用，具有良好的经济效益、生态效益和社会
效益［７－１０］。目前有关碱蓬（Ｓ．ｇｌａｕｃａ　Ｂｕｎｇｅ）的研究
多集中在植物种植资源和对根际土壤改良作用等方

面，而对与其生长密切相关的根际微生态的微生物
种群结构分析较少［１１－１４］。
近年来，关于某一环境中微生物菌群结构的研

究方法主要集中在分子生物学上［１５］。在分子生物
技术众多方法中，高通量测序（Ｈｉｇｈ－ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ）技术，又被称为“下一代”测序（Ｎｅｘｔ
ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ　ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ，ＮＧＳ）技术，可大范围精准读
取样品菌群结构及功能、样品间菌群差异，可以快速
分析样品微生物多样性，是研究不同样本中微生物
菌落结构的首选方法，已被广泛应用于病原微生物、
食品发酵微生物和环境微生物等领域［１６－１８］。唐贤
华［１９］采用高通量测序技术初步分析了浓香型白酒

不同窖池中窖泥的细菌群落组成，在９个样品中共
检测到３９个属，通过主成分分析发现相同生产环境
的窖泥微生物群落组成基本一致；叶文雨等［２０］对两
种菌草根际土壤进行高通量测序分析，检测出包含
葡萄球菌属（Ｓｔａｐｈｙｌｏｃｏｃｃｕｓ）在内８个优势菌属，
细菌群落多样性大小依次为：绿洲一号根际土壤、菌
草根际土土壤和非根际土土壤；谢丹等［２１］利用高通
量测序技术对刺梨果渣发酵过程中的细菌群落结构

变化进行分析，发现在不同发酵时期中变形菌门均
为优势菌门，且发酵过程中微生物群落结构变化
稳定。
本文采用高通量测序技术对碱蓬根际土壤微生

态环境的宏基因组进行测序分析，确定盐地碱蓬根
际土壤细菌多样性组成，以期对理解碱蓬适应碱性
土壤生长特性，及微生物与碱蓬的依存关系提供了
线索，也为进一步筛选具有对环境的营养固定、吸
收、促进植物生长、拮抗功能的资源微生物提供研究
思路。

１　材料与方法

１．１　实验材料
样品地理位置情况：盘锦红海滩（北纬４０°３９′～

４１°２７′，东经１２１°２５′～１２２°３１′），位于渤海湾东北部
辽河三角洲湿地，总面积约２０万亩，该地区为温带
大陆性季风性气候，年度平均气温低于１０℃，盐碱
性较大。此地是丹顶鹤、黑嘴鸥等珍贵鸟类的主要
繁殖区，且栖息着大量其他常见品种鸟类。
样品：样品Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ是红滩上４株不同盐地

碱蓬的根际土壤。样品Ａ取样点为陆地，样品Ｂ为
水洼附近，样品Ｃ为流动水道边缘，样品Ｄ为近海
附近。
试剂：ＥＺＮＡ土壤ＤＮＡ试剂盒（美国 Ｍａｄｉｓｏｎ

公司），ＳａｎＰｒｅｐ柱式ＤＮＡ胶回收试剂盒（上海生物
工程有限公司），快速高保真ＤＮＡ聚合酶（南京诺
唯赞生物科技公司）。

１．２　实验方法

１．２．１　样品收集与处理

２０１９年９月中旬，在红海滩４个地点（每个点
相距约为１ｋｍ）各选取一株盐地碱蓬，该４株植株
的生长情况相同 （颜色皆为紫红色，长度约为

０．８ｍ）。利用无菌手术刀、铲子截取含土壤的盐地
碱蓬根部，装入无菌可密封塑料袋中，置于冰盒中，
快速运输至实验室后在－２０ ℃条件下冷冻保藏
待用。
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１．２．２　总ＤＮＡ提取
按ＥＺＮＡ土壤ＤＮＡ试剂盒说明书，从４个根

际土壤样品中提取微生物组总ＤＮＡ，通过１％的琼
脂糖凝胶电泳检测提取 ＤＮＡ 的情况，并利用

ＮａｎｏＤｒｏｐ超 微 量 分 光 光 度 计 （Ｔｈｅｒｍｏ　Ｆｉｓｈｅｒ
Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ，美国）测量ＤＮＡ浓度和质量，－２０℃条
件下保藏待用。

１．２．３　高通量测序
以样品土壤总ＤＮＡ为模板，用细菌１６ＳｒＤＮＡ

Ｖ３＋Ｖ４区域通用引物３３８Ｆ（ＡＣＴＣＣＴＡＣＧＧＧＡＧ
ＧＣＡＧＣＡＧ）、８０６Ｒ（ＧＧＡＣＴＡＣＨＶＧＧＧＴＷＴＣＴＡ
ＡＴ）进行目的片段扩增。ＰＣＲ 反应体系组成：

Ｐｕｓｉｏｎ　Ｈｏｔ　ｓｔａｒｔ　ｆｌｅｘ　２× Ｍａｓｔｅｒ　Ｍｉｘ　１２．５μＬ，引
物３３８Ｆ 和 ８０６Ｒ 各 ２．５μＬ，ＤＮＡ 模板 ５０ｎｇ，

ｄｄＨ２Ｏ补齐至２５μＬ。ＰＣＲ反应参数：９８℃预变
性３０ｓ；３５个循环（９８℃变性１０ｓ；５４℃退火３０ｓ；

７２℃延伸４５ｓ）；７２℃延伸１０ｍｉｎ。产物通过２％
琼脂糖凝胶电泳检测，并利用ＳａｎＰｒｅｐ柱式 ＤＮＡ
胶回收试剂盒对目的片段回收纯化以获得消除引物

二聚体的目的产物，纯化后的产物委托杭州联川生
物技术股份有限公司进行高通量建库与微生物多样

性分析。

１．２．４　对测序结果进行生物信息分析
对测序获得的图像文件，经ｂａｓｅ　ｃａｌｌｉｎｇ方法处

理后的ＦＡＳＴＱ格式结果文件称为原始数据（Ｒａｗ
ｄａｔａ）；利用 ＦＬＡＳＨ（Ｆａｓｔ　ｌｅｎｇｔｈ　ａｄｊｕｓｔｍｅｎｔ　ｏｆ

ｓｈｏｒｔ　ｒｅａｄｓ，ｖ１．２．８）、Ｖｓｅａｒｃｈ（ｖ２．３．４）软件对其进
行拼接、过滤后得到有效数据（Ｖａｌｉｄ　ｄａｔａ），并以此
为基础进行后续的生物学信息分析。采用Ｖｓｅａｒｃｈ
算法将类似性序列（相似性大于９７％）归为一个

ＯＴＵ（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ　ｔａｘｏｎｏｍｉｃ　ｕｎｉｔｓ），Ｒ软件计算各
样本有共ＯＴＵ数量，并利用简洁的统计方式Ｖｅｎｎ
图直观呈现各样品共有、特有ＯＴＵ个数与占比；通
过 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ　ｓｐｅｃｉｅｓ、Ｃｈａｏ１、Ｓｉｍｐｓｏｎ和 Ｓｈａｎｎｏｎ
的４个指数结合等级丰度图进行Ａｌｐｈａ分析了解样
品中微生物的多样性；进行Ｂｅｔａ多样性分析（使用

Ｒ软件进行主成分分析），以了解不同样品间群落的
物种差异性；对各样品 ＯＴＵ进行物种分类统计可
得到不同水平（门、属）物种丰度柱状图，使用Ｋｒｏｎａ
软件对各个样品在不同水平的注释结果进行动态可

视化展示，可在样品中快速定位到目的物种及其
含量。

２　结果与讨论

２．１　ＯＴＵ聚类分析
测序数据预处理后统计如表１所示。由表１可

知，在所有样品中，原始数据与预处理后所得有效数
据相同，因此有效率为１；有效数据中质量大于Ｑ３０
的数据占比皆高于９０％，ＧＣ 含量在５３．５６％～
５６．１４％之间。合并来自同一环境的所有样品序列，
并将相同物种（序列相似性大于９７％）归为一个

ＯＴＵ，一个ＯＴＵ对应于一个物种［１９］。
表１　样品有效数据统计

样品 原始数据 原始序列个数×１０６／个 预处理数据 预处理序列个数／Ｍ 有效率／％ Ｑ２０／％ Ｑ３０／％ ＧＣ／％
Ａ　 ２７９４４　 １０．１２　 ２７９４４　 １０．１２　 １００．００　 ９８．９２　 ９４．１３　 ５５．０４
Ｂ　 ３４１１７　 １２．３３　 ３４１１７　 １２．３３　 １００．００　 ９８．９０　 ９４．０１　 ５５．９３
Ｃ　 ４９９５４　 １８．１１　 ４９９５４　 １８．１１　 １００．００　 ９８．９５　 ９４．３０　 ５６．１４
Ｄ　 ３１０２６　 １２．７８　 ３１０２６　 １２．７８　 １００．００　 ９９．５４　 ９７．１３　 ５３．５６

　　４个样品共检测到１３４６个 ＯＴＵ，结果如图１
所示。由图１可知，其中３３９个 ＯＴＵ为４个样品
共有，Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ每个样品特有的ＯＴＵ个数分别为

５、２２、５０、１４３，依次 占 各 自 样 品 中 总 ＯＴＵ 的

０．５０％、２．２４％、６．１１％、１８．７９％。

２．２　４个样品细菌群落多样性

２．２．１　Ａｌｐｈａ多样性分析

Ａｌｐｈａ多样性指一个生态系统或特定环境中的
多样性，主要用于反映物种丰度、均匀度、测试深
度［２０］。表２为４个样品的细菌群落多样性指数，由
表２可知：样品Ａ、Ｂ的观察到的物种数、物种丰度
指数相近且远高于样品Ｃ、Ｄ，其中样品Ａ略高于样

　　

图１　４株盐地碱蓬根际土壤细菌ＯＴＵｓ　ｖｅｎｎ图
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品Ｂ；样品Ｂ的香浓指数和辛普森指数略高于Ａ，大
于样品Ｄ，远高于Ｃ。以上结果表明样品Ａ、Ｂ的细
菌群落多样性高于样品Ｄ，而样品Ｃ的多样性最低。

表２　样品细菌群落Ａｌｐｈａ多样性指数

样品 观察到的物种数 香浓指数 辛普森指数 物种丰度指数

Ａ　 １０１０．００　 ８．６３　 ０．９９　 １０５２．０８
Ｂ　 ９７０．００　 ８．８７　 １．００　 １０２５．６２
Ｃ　 ７３０．００　 ４．７３　 ０．７６　 ８１９．９０
Ｄ　 ７５６．００　 ８．２２　 ０．９９　 ８６１．４７

　　注：观察到的物种数、物种丰度指数、香浓指数、辛普森
指数４种常用的ａｌｐｈａ多样性指数，观察到的物种数和物种
丰度指数用于描述物种的数目，香浓指数和辛普森指数用于
描述物种的多样性（包括物种的数目和物种的丰度）。

　　由于样品Ａ、Ｂ的多样性无法通过表２比较，本
文制作等级丰度曲线反映样品的物种丰度及均匀

度，结果如图２所示。图２表明，样品 Ａ曲线在横
轴的范围最大，说明物种的被排序的 ＯＴＵ数量最
多，物种丰度最高；图中样品Ａ、Ｂ曲线较为平缓，样
品Ｃ最为陡峭，表明样品 Ａ、Ｂ物种组成较均匀，样
品Ｃ的 ＯＴＵ 丰度间差异大。借助等级丰度曲线
图，集合Ａｌｐｈａ多样性指数，确定在４个样本中样品

Ａ群落多样性最高。

图２　４株盐地碱蓬根际土壤样品等级丰度曲线

２．２．２　Ｂｅｔａ多样性分析
为了确定４个样品之间细菌群落结构的差异，

基于 ＯＴＵ 丰度表对 ｖｅｇａｎ包进行主成分分析
（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ　ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ　ａｎａｌｙｓｉｓ，ＰＣＡ）的结果如图３
所示。由图３可知，样品Ａ、Ｄ的ＰＣ１（一种主成成
分，对样品中菌群结构的影响为总影响的９８．７４％）
大致相同，样品Ｂ的ＰＣ１大小与样品Ａ、Ｄ相近，样
品Ｃ远高于其他三者，除样品Ｃ外，其他三个样品
数据大部分的方差相近；样品 Ａ、Ｂ的ＰＣ２（一种主
成成分，对样品中菌群结构的影响为总影响的

１．０５％）数值大致相同，样品Ｃ的ＰＣ２约为０．０，样
品Ｄ大于０．５；两种主要成分相结合后，样品 Ａ、Ｂ
在图中的直线十分接近，基于ＰＣ１影响（９８．７４％）

远高于ＰＣ２（１．０５％），表明样品Ａ、Ｂ的细菌组成非
常相似，Ｃ与 Ａ、Ｂ相似度稍差，Ｄ与其他三者差异
明显。４个样品仅 Ａ、Ｂ相似度高，而Ｃ、Ｄ与 Ａ、Ｂ
存在较大差异，其原因可能是辽河三角洲湿地盘锦
红海滩的存在许多水道、积水洼地且栖息着大量鸟
类，使得自然条件如土壤ｐＨ 值、湿度、有机物含量
和重要无机盐含量等因素存在差异，造成不同取样
点的碱蓬根系菌组成不同。

图３　４个样品ＰＣＡ分析图

２．３　盐地碱蓬根际土壤微生物群落结构分析

２．３．１　门水平细菌群落结构分析

４个根际土壤样品共检测出２７个门类细菌，图４
为门水平前２０优势细菌及其相对丰度。由图４可知，
在４个样品中变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）为最主要的优
势菌门，占比２５．７９％ ～４９．６５％。此外，蓝细菌门
（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、放线菌门
（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）、酸
杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、糖化细
菌门（Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ）、厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、疣微菌门
（Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ）都是主要类群。
变形菌门作为细菌中最大的一门包含许多有利

于增加土壤氮含量从而促进植物氮吸收的固氮菌，

部分植物内生菌可直接提高植物氮吸收［２２］；宋红丽
等［２３］在研究黄河三角洲滨岸潮滩湿地碱蓬对氮输

入的适应性时发现，在一定范围内氮素含量越高越
利于碱蓬的生长，说明变形菌门中的固氮菌对碱蓬
的生长具有促进作用。除变形菌门外，拟杆菌门在

４个样品中平均含量为１７．１６％（图４），拟杆菌门的
大多数细菌属于动物肠道寄生菌，且部分为病原菌，
其原因可能由于取样地盘锦红海滩是丹顶鹤和黑嘴

鸥等二百多种（数十万只）鸟类的繁殖区、栖息地，寄
生于鸟类肠道中的拟杆菌门类菌随鸟类粪便排泄出

体外，从而造成此门类细菌在样品中被大量检出。
蓝细菌门中部分菌类具有叶绿素可进行光合作用释
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放氧气，有固氮功能［２２］，在样品Ｃ中占比５７．５２％，为
样品Ｃ中占比最高的门类，且远高于该门类在其他三
个样品中的占比（图４），由于蓝细菌常分布于水体中，
说明样品Ｃ所处位置更靠近水域。其他门类在样品

Ｃ中的占比往往低于在样品Ａ、Ｂ、Ｄ中的比例，具有
细胞壁结构且大多数可产生内生孢子以适应极端环

境的厚壁菌门在样品Ｃ中占比仅为０．３０％低于其他

样品的０．７３％ ～３．７１％（图４）。Ａ、Ｂ样品间仅拟杆
菌门占比差超过７．００％（占比分别为２２．７０％、

１５．７５％），其他各类群及占比都较为相近，消化螺旋
菌门（Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ）在两个样品中占比分别为０．１７％
与０．１８％；衣原体门（Ｃｈｌａｍｙｄｉａｅ）、Ｉｇｎａｖｉｂａｃｔｅｒｉａｅ在

Ａ、Ｂ中占比皆为０．００％（图４），表明两个样品门水平
细菌群落结构组分及丰度重复性较好。

图４　门水平ＴＯＰ２０优势细菌相对丰度

２．３．２　属水平细菌群落结构分析
基于４个样品门水平菌群落结构分析结果，对

盐地碱蓬根部土壤样品的细菌属水平进行分析，共
获得３５５个属，图５所示为前２０个优势菌属名称及
相对丰度，包括８类未确定属，以及Ｓｔｒｅｐｔｏｐｈｙｔａ、
晒田 盐 菌 属 （Ｓａｌｉｎｉｃｏｌａ）、鞘 氨 醇 单 胞 菌 属
（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）、杆状杆菌属（Ｐｏｎｔｉｂａｃｔｅｒ）等。
晒田盐菌属在样品Ａ、Ｂ中占比皆小于１％，在

样品Ｄ中占比１．１４％，样品Ｃ中占比６．７０％（图

５），晒田盐菌属中细菌对重金属有一定耐受能力，在
盐浓度较大的环境中生存，可生成生物表面活性剂
可增加有机养分在水中的溶解度，提高宿主植物对
极端环境的适应性的同时减少化学肥料的使用，且
该菌属的部分菌种为植物内生菌与盐地碱蓬存在共

生关系［２４］。鞘氨醇单胞菌属在样品Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ中占
比分别为３．２４％、４．７９％、１．２６％、０．３９％（图５），该
属中细菌的细胞膜中含有鞘糖脂，为好氧菌属，其多
种细菌能很好地降解环境中的芳香烃化合物、除草
剂及杀虫剂等多种有机污染物，在生物环境修复领
域有重要价值［２５］。赤细菌属在样品Ａ、Ｄ中占比相
近约为２．４０％，在Ｃ、Ｄ中约为０．９５％（图５），赤细
菌属中细菌菌落为橙红色，含有细菌叶绿素但不具
有光合自养的能力，常被发现于水体环境中，赤细菌
属来自于鞘脂单细胞菌目（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｌｅｓ），因

此与鞘氨醇单胞菌属相似，对烃类、芳香族化合物及
卤化物等大量有机污染物具有良好的降解能力，在
有机物环境污染修复方面具有应用价值［２６］。
蓝细菌门的Ｓｔｒｅｐｔｏｐｈｙｔａ 在样品 Ｃ 中占比

５５．７７％，在样品Ａ、Ｂ、Ｄ中仅占比个位数（图５），与
图４所示蓝细菌门在样品Ｃ中占比远大于 Ａ、Ｂ、Ｄ
相一致。杆状杆菌属在４个样品的Ｄ中占比最小，
仅为０．１３％，在样品 Ａ、Ｂ、Ｃ 分别占比４．３８％、

２．９０％、１．４９％，该菌属归于拟杆菌门（图５）。放线
菌未分类（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ　ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）与红杆菌科
未分类（Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ　ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ）在４个样本
中占比皆大于１％，但不相同。综上所述，每个属类
在不同样品中占比不同，该现象同时出现在其他水
平上，除取样点不同造成的土壤ｐＨ值、氮磷钾含量
存在差异外，碱蓬根系分泌物差异与动物活动轨迹
不定也是主要原因。
利用Ｋｒｏｎａ软件，对多样性最高的样品Ａ在门至

属类水平进行分析，已知变形菌门在该样品Ａ门类水
平占主要地位，在该样品前２０个优势属类中，有晒田
盐菌属（Ｓａｌｉｎｉｃｏｌａ）、鞘氨醇单胞菌属（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ）、
赤细菌属（Ｅｒｙｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ）、盐单胞菌属（Ｈａｌｏｍｏｎａｓ）、赤
杆菌属（Ａｌｔｅｒｅｒｙｔｈｒｏｂａｃｔｅｒ）等１０个属来自变形菌门
（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ），表明该门类的细菌对土壤微生态环
境、盐地碱蓬生长具有重要的影响。
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图５　属水平ＴＯＰ２０优势细菌相对丰度

３　结　论

本文对来自渤海湾、辽河三角洲湿地和红海滩
盐地碱蓬根际土壤微生态环境的宏基因组进行测

序，并分析了盐地碱蓬根际细菌群落多样性，主要结
论如下：

ａ）４个样品检测到１４３０４１条有效序列，共１３４６
个ＯＴＵ，其中３３９个ＯＴＵ为４个样品共有，Ａ、Ｂ、Ｃ、

Ｄ每个样品特有的ＯＴＵ个数分别为５、２２、５０、１４３；

ｂ）Ａｌｐｈａ、Ｂｅｔａ多样性分析可知４个样品中，样
品Ａ、Ｂ菌落组成相近，样品Ａ群落多样性最高；

ｃ）４个样品的微生物群落构成包括２７个门类、

６０个纲类、１０４个目类、１９３个科类、３５５个属类和

４０８个种类，不同样品细菌群落组成不同。
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