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摘要：【目的】揭示同一盐渍环境中不同种盐生植物根部内生细菌群落多样性特征和分布规律，结合根

际土壤理化因子探讨其对内生细菌群落结构的影响。【方法】通过罗氏454高通量测序获得内生细菌16S

rRNA片段，然后进行生物信息分析。【结果】研究的16种盐生植物其内生细菌群落主要由Proteobacteria、

Tenericutes、Actinobacteria和Firmicutes 4个门的细菌组成。从植物“种”的水平来看，不同种盐生植物内

生细菌群落存在差异；从植物“属”的水平来看，同一属的盐生植物内生细菌相似；从植物“科”的水平来

看，藜科盐生植物内生细菌以Actinobacteria和Proteobacteria门为主；蒺藜科盐生植物内生细菌以

Proteobacteria门为主；柽柳科盐生植物内生细菌以Tenericutes门为主；白花丹科盐生植物内生细菌以

Proteobacteria、Fimicutes和Actinobacteria门为主。根际土壤中Cl–含量对盐生植物内生细菌群落变化具有

显著影响；而Cl–、Mg2+和总氮组成的集合与内生细菌群落结构相关性最高。【结论】盐生植物内生细菌

多样性丰富。在同一盐渍生境中，盐生植物内生细菌群落分布呈现宿主的种属特异性，根际土壤中Cl–是

影响其内生细菌群落变化的主要驱动因素之一。
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盐生植物是一类能在大约200 mmol/L NaCl溶

液或更高盐浓度环境中生长并完成生活史的植

物，其对盐分胁迫适应性具有复杂的生化和遗传

机制[1]。然而研究表明植物对逆境的抗性或耐性

并不只来自于植物基因组本身，植物共生微生物

对宿主逆境胁迫适应也具有重要影响，是植物基

因组的有效延伸[2]。因此，盐生植物共生微生物

的相关研究逐渐引起学者们的关注。目前，国内

外已对部分地区的部分盐生植物内生微生物多样

性进行了报道[3–9]，但其研究重点主要集中在红树

林生态系统和沿海滩涂生境，而较少涉及内陆干

旱盐土区的盐生植物内生细菌多样性。

微生物学报
Acta Microbiologica Sinica
2016, 56(10): 1583-1594
http://journals.im.ac.cn/actamicrocn
DOI: 10.13343/j.cnki.wsxb.20150616

Research Paper 研究报告

 
 

基金项目：国家自然科学基金(31300432)；中国科学院西部青年学者项目(2015-XBQN-B-16)；中国科学院“率先行动”计划特色

研究所主要服务项目(TSS-2015-014-FW-3-1)；中国科学院科技服务网络计划项目(KFJ-SW-STS-141)
*
通信作者。Tel：+86-991-7885301；Fax：+86-991-7885320；E-mail：tianchangyan@hotmail.com

收稿日期：2015-12-28；修回日期：2016-03-14；网络出版日期：2016-03-21

http://dx.doi.org/10.13343/j.cnki.wsxb.20150616


新疆是中国最大的内陆盐土区，这里气候干

旱，盐渍土不仅盐分高而且偏碱性，严重限制植

物的分布和生存；但在这样的环境中却发育着丰

富的盐生植物，其中一些盐生植物在新疆盐生荒

漠植被形成过程中起着主要建群作用，被认为是

适合土壤修复的类群。生长在这里的主要建群或

优势盐生植物，其内生细菌群落结构特征如何？

在自然盐渍环境中，盐生植物常以单一种类形成

群落，不同种盐生植物若生活在相同的盐渍环境

中，其内生细菌群落分布有何规律？如果存在差

异，其驱动因素是什么？这些问题均尚待解答。

基于此，我们选取阜康荒漠生态国家野外科学观

测研究站(阜康荒漠站)盐生植物园的多种建群或

优势盐生植物，采用454高通量法分析其内生细菌

群落多样性和分异规律。

1    材料和方法

1.1    样品采集

于新疆阜康荒漠站盐生植物园(N 44°17′E87°55′，

海拔476 m)，选取处于花果期的16种多年生盐生

植物(种植年限均为3年)，种类如表1所示，每种

植物随机选取3株，采集根部后带回实验室。盐生

植物根际土壤理化性质数据如表2所示，包括

pH、水溶性盐含量、7种离子含量、有机质含

量、有机碳含量、总氮含量、总磷含量、速效磷

含量和速效钾含量。

1.2    表面消毒

植株根部冲洗去除浮土，超声波低频清洗

3次，以去除表面土壤微粒和大部分附着微生物[10]。

材料在75%乙醇中浸渍3 min，在活性氯为3.5%的

次氯酸钠中浸泡3.5 min，用无菌水洗涤5次。使用

印迹法：将表面消毒后的组织贴压在R2A培养基

上，接触30 min后移去组织；此外，将最终的洗

涤液涂布在R2A琼脂平板，将两种处理后的平板

于28 °C培养7 d。将最终的洗涤液提取总DNA，

用细菌通用引物27f (5′-AGAGTTTAGTCCTGGC

TCAG-3′)和1492r (5′-TACGGCTACCTTGTT

ACGACTT-3′) 进行扩增，最后以无细菌生长和未

检测到扩增的16S rRNA基因为合格标准[11]。

1.3    基因组DNA扩增

表面消毒后的样品加液氮研磨，取(1.0±0.1) g

粉末提取总DNA(含细菌基因组DNA)[12]。对细菌

16S rRNA V5-V9区扩增，PCR所用的引物为799F-

1394R (融合F引物：5′-CGTATCGCCTCCCTC

表1.  选取的盐生植物种类

Table 1.  Species of halophyte for the study

Family Genus Species

Chenopodiaceae Kalidium Kalidium foliatum, Kalidium capsicum

Suaeda Suaeda physophora, Suaeda microphylla

Haloxylon Haloxylon ammodendron

Halocnemum Halocnemum strobilaceum

Halostachys Halostachys caspica

Zygophyllaceae Nitraria Nitraria sibirica, Nitraria roborowskii, Nitraria tangutorum

Tamaricaceae Tamarix Tamarix hispida, Tamarix ramosissima

Reaumuria Reaumuria soongorica

Plumbaginaceae Limonium Limonium gmelinii, Limonium otolepis, Limonium aureum
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GCGCCATCAGNNNNNNNAACAGGATTAGATA

CCCTG-3′，融合R引物：5′-CTATGCGCCTTG

CCAGCCCGCTCAGGGTTACCTTGTTACGACTT-

3′。斜体并带下划线的为adapter序列，Ns为7个碱

基的barcode序列)。50 μL反应体系：10 × PCR

buffer 5 μL，dNTPs (10 mmol/L) 0.5 μL，Genomic

DNA 10 ng，Bar-PCR primer 1 μL，Plantium Taq

(5 U/μL) 0.5 μL。PCR扩增条件：94 °C 30 s，94 °C

20 s，45 °C 20 s，65 °C 60 s，5个循环；94 °C 20 s，

60 °C 20 s，72 °C 20 s，20个循环；72 °C 延伸

5 min。获得的PCR产物进行琼脂糖电泳，使用琼

脂糖回收试剂盒 (cat:SK8131)回收，进行5个循环

的延伸扩增，条件：94 °C 2 min，94 °C 20 s，60 °C

20 s，72 °C 30 s。回收产物用Qubit 2.0定量，上

海生工公司454平台测序。

1.4    数据分析

含有完整的barcode序列为有效序列，通过

barcode使数据回归样品。质控筛选出长度>200

bp，无模糊碱基，平均质量分值>25，并在核糖体

数据库(http://pyro.cme.msu.edu/)具有至少80%匹配

度的优化序列用于后续分析[13]。通过MOTHUR软

件  (http://www.mothur.org/)中的‘Pre.cluster’

(http://www.mothur.org/wiki/Pre.cluster)完成校正，

最大失配为1/150[14]。基于Silva序列数据库(http://

www.arb-silva.de/)，使用MOTHUR检测并去除

Chimeric序列[15]。采用RDP classifier (http://www.

drive5.com/uclust/downloads1_1_579.html)将序列

进行物种分类，在97%的水平计算操作分类单元

(operational taxonomic units，OTUs)的数量[16]。所

有序列已在G e n B a n k  S R A ( S e q u e n c e  R e a d

Archive)提交；接受号为SRX969945。

在97%的阈值确定稀释度，采用MOTHUR软

件计算A l p h a多样性指数，包括丰富度指数

(richness)[13]、香农指数 (Shannon Index)[17]、ACE

指数[18]、Chao1指数[19]、文库覆盖率(Coverage)[13]。

根据多序列队列构建代表性序列为节点的进化树，

利用 Unifrac算法计算样本距离和样本聚类[20]。使

用Canoco软件分析环境因子对细菌群落结构的影

响，其中细菌在“纲”水平上的相对丰度作为物种

数据[21]。通过Mantel-Carlo检验环境因子是否对细

菌群落结构变化具有显著影响。采用R语言中的

BioEnv程序筛选对细菌群落结构最具影响的环境

因子集合。

2    结果和分析

2.1    测序结果

所有样品质控之后，序列平均长度均在440 bp

以上，所得目标片段数量在1499–6455之间，样品

OTUs数量在121–1507之间(表3)。α多样性分析结

果表明，不同样品Shannon、Chao1、ACE指数和

覆盖率存在差异(表3)。多枝柽柳、刚毛柽柳、琵

琶柴这3种植物内生细菌文库丰度较差，其Shannon

指数，Chao1和ACE指数较低。部分样品覆盖率

低于80%，继续提高测序深度和覆盖率可能会发

现更多的菌属。

2.2    多样性分析

内生细菌类群如图1所示，16种盐生植物内

生细菌主要分布于Proteobacteria、Tenericutes、

Actinobacteria和Firmicutes 4个菌门；这4个门的细

菌又分别以Gammaproteobacteria、Mollicutes、

Actinobacteria和Bacilli纲为主。藜科盐生植物主要

包含Actinobacteria门和Proteobacteria门；蒺藜科

盐生植物主要包含 Proteobacteria门；柽柳科盐生

植物主要包含Tenericutes门；白花丹科盐生植物

主要包含P r o t e o b a c t e r i a门、F i m i c u t e s门和

Actinobacteria门。每种植物中大于10%的菌属

种类和比例存在明显差异，其中西伯利亚白刺

(ID:10)：Azomonas (24.0%)、Serpens (41.8%)、

Pseudomonas  (33 .5%)；唐古特白刺 ( ID:5)：
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Azomonas (24.1%)、Serpens (39.2%)、Pseudomonas

(26.5%)；大果白刺(ID:16)：Serpens (34.6%)、

Pseudomonas (35.5%)；梭梭(ID:4)：Azomonas

(13.9%)、Serpens (29.4%)、Pseudomonas (30.0%)；

盐爪爪(ID:11)：Nesterenkonia (11.7%)、Brevibacterium

(22.4%)、Halomonas (25.5%)；里海盐爪爪(ID:3)：

Pseudomonas (10.2%)、Kocuria (10.1%)；大叶补

血草(ID:14)：Kocuria (59.8%)；耳叶补血草(ID:12)：

Nocardiopsis (18.4%)、TM7 (35.4%)；黄花补血草

(ID:17)：Planomicrobium (44.2%)、TM7 (14.2%)；

多枝柽柳(ID:6)：Acholeplasma (98.7%)；刚毛柽

柳(ID:9)：Acholeplasma (97.8%)；琵琶柴(ID:8)：

Acholeplasma (77.1%)；盐节木(ID:13)：Pantoea

(44.6%)；囊果碱蓬(ID:18)：Pantoea (78.7%)；小

叶碱蓬(ID:7)：Pantoea (93.5%)；盐穗木(ID:15)：

Zymobacter (80.0%)。

2.3    内生细菌群落的宿主特异性

对所有样品内生细菌OTUs进行聚类，结果如

图2所示，同一个属的盐生植物内生细菌群落结构

相似。白刺属的3种白刺(ID：10、5、16)汇在一

起，柽柳属的2种柽柳汇在一起(ID：6、9)，碱蓬

属的2种碱蓬汇在一起(ID：18、7)，盐爪爪属的

2种盐爪爪汇在一起(ID：3、11)，补血草属的2种

补血草汇在一起(ID：12、17)，大叶补血草(ID：

14)和其它2种补血草(ID：12、17)距离较远。4个

单种属中，梭梭属(ID：4) 和白刺属植物距离较

近，琵琶柴属(ID：8) 和柽柳属植物距离较近，盐

节木属(ID：13) 和盐穗木属(ID：15)与碱蓬属植

物距离较近。

2.4    环境因子对内生细菌群落结构的影响

为进一步探明盐生植物根际土壤理化因子对

其内生细菌群落结构的影响，对两者做典型对应

表3.  样品OTUs丰度和α多样性指数

Table 3.  OTUs richness and diversity indices obtained from pyrosequencing analysis

ID Host plant Barcode OTUs Shannon ACE Chao1 Coverage/%

3 Kalidium caspicum CATGATG 1507 6.6 3219.9 2465.1 83.1

4 Haloxylon ammodendron CGTCATA 1214 6.4 3404.3 2339.0 78.5

5 Nitraria tangutorum ATGATCA 1074 5.7 1873.0 1629.0 93.1

6 Tamarix ramosissima TAGTGCA 121 3.5 261.7 207.7 99.4

7 Suaeda microphylla CTCTACA 370 4.9 485.4 522.4 97.4

8 Reaumuria soongorica TATCTCA 180 3.1 840.6 406.3 98.5

9 Tamarix hispida ACAGTAT 191 3.9 350.2 271.0 98.5

10 Nitraria sibirica ACTGTCA 836 5.6 1129.8 1111.9 94.5

11 Kalidium foliatum TATACTG 786 5.7 3598.2 2053.7 79.7

12 Limonium otolepis CATGATG 531 4.9 1648.3 1030.8 90.3

13 Halocnemum strobilaceum CGTCATA 733 6.2 3186.0 1902.8 77.3

14 Limonium gmelinii ATGATCA 702 5.2 1891.7 1340.3 88.0

15 Halostachys caspica TAGTGCA 468 4.2 1597.6 1006.0 94.6

16 Nitraria roborowskii CTCTACA 1024 6.0 2302.1 1737.7 85.8

17 Limonium aureum TATCTCA 642 5.4 2370.1 1392.8 86.1

18 Suaeda physophora ACAGTAT 446 4.3 991.4 784.4 95.9
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分析，结果如图3所示。所有环境变量对内生细菌

“菌纲”的种类和比例在不同宿主中的分布变化总

共具有22.2%的解释度。10个主要细菌纲的变化

与根际土壤Cl–含量相关性最高，其次是Mg2+含量

和TN含量。其中Mollicutes纲主要存在于柽柳科

3种植物，其变化与Cl– 和Mg2+含量呈正相关；γ-

proteobacteria纲的变化主要与TN含量呈正相关，

与 C l – 含量呈负相关；其余 8 个菌纲，包括

图 1.  样品细菌类群丰度图

Figure 1.   Relative abundances of bacterial taxa recovered from each sample analyzed with 454 sequencing. Taxa
included are the phylum of 16S rRNA sequences in the full 454 data set; the ‘class’ with >0.1 % of 16S rRNA
sequences respect to the total number of sequences in each sample; and the ‘genus’ with >1 % of 16S rRNA sequences
respect to the total number of sequences in each sample. At each rank, all sequences that did not fit into one of these
categories were classified as ‘other’.
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图 2.  基于内生细菌种群相似性的植物物种聚类树图

Figure 2.   Clusters that contain the essential 16S rRNA genes of endophytic bacteria. The calculation method of the
distance to scale. The value of length represent the similarity of endophytic bacterial community between floral
samples. Cluster analysis using R software.

图 3.  细菌群落与环境因子的典型对应分析

Figure 3.   CCA showing associations between environmental variables and bacterial class. TS: total water soluble
salt; OM: organic matte; TC: total organic carbon; TN: total nitrogen; TP: total phosphorus; AP: available
phosphorous; AK: available potassium.
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Alphapro teobac te r i a、Betapro teobac te r i a、
Deltaproteobacteria、Actinobacteria、Bacilli、
Flavobacteria、Sphingobacteria和Deinococci的变化

与Mg2+含量呈负相关。

Mantel-Carlo检验表明15种因子中只有Cl–离

子对细菌群落变化的影响具有显著性 (P<0.05)。
通过BioEnv 程序评价了不同环境因子及其集合对

细菌群落结构的影响，结果如表4所示，Cl–、Mg2+

和TN的集合对细菌群落变化影响最为明显，相关

系数最高(0.4054)。

3    讨论

截至目前为止，研究表明大多数种类的植物

其内生细菌群落均以Proteobacteria门的菌群为

主，比如Solanum lycopersicum[11]、Oryza sativa[12]、

Arabidopsis thaliana[22]和Phragmites australis[23]。

而我们发现部分种类的盐生植物，其内生细菌的

群落结构并非如此，比如对于白花丹科的3种补血

草，以及柽柳科的2种柽柳和琵琶柴，其内生细菌

群落中占主导地位的细菌“门”均非Proteobacteria

门，推测可能是由于这些盐生植物生理和生境的

特殊性所致。细化到细菌“属”这一分类层次来

看，盐生植物体内的一些菌属同样常见于其它植

物体内，比如Pseudomonas属[9,24–25]，Enterobacter

属[26]、Serratia属[26]。盐生植物体内存在一些可能

对植物生长或逆境抗性具有促进作用的菌属，这

些菌属包括Pantoea属 [ 9 ,  2 7 ]、Azomonas属 [ 2 8 ]、

Brachybacterium属 [ 6 ]、Brevibacterium属 [ 6 ]、

Bacillus属[29]、Arthrobacter属[29]和Enterobacter

属[30–31]。此外，盐生植物的内生细菌群落中含有

Kushneria属和Halomonas属，这2个菌属中的多数

细菌具有较高耐盐性[8, 32–33]。盐生植物体内是否存

在大量耐盐促生细菌，需要通过分离培养和回接

等研究进一步验证。

表4.  不同环境因子组合与细菌群落结构的相关关系

Table 4.  The relationship between different combination of environmental variables and bacterial community

Different combination of environmental factors Correlation coefficient

Cl– 0.2550

Cl–+Mg2+ 0.3831

Cl–+Mg2++TN 0.4054

Cl–+Mg2++TN+TP 0.3705

pH+TS+ Cl–+Mg2++TN 0.3326

pH+TS+ Cl–+Mg2++TN+TP 0.3029

pH+TS+ Cl–+Ca2++Mg2++TN+TP 0.2680

pH+TS+ Cl–+Ca2++Mg2++TN+TP+AK 0.2370

pH+TS+ Cl–+SO4
2–+Ca2++Mg2++TN+TP+AK 0.2046

pH+TS+HCO3
–+Cl–+SO4

2–+Ca2++Mg2++TN+TP+AK 0.1770

pH+TS+HCO3
–+Cl–+SO4

2–+Ca2++Mg2++K++TN+TP+AK 0.1352

pH+TS+HCO3
–+Cl–+SO4

2–+Ca2++Mg2++K++TN+TP+AP+AK 0.0859

pH+TS+HCO3
–+Cl–+SO4

2–+Ca2++Mg2++K++OM+TN+TP+AP+AK 0.0554

pH+TS+HCO3
–+Cl–+SO4

2–+Ca2++Mg2++K++OM+TC+TN+TP+AP+AK 0.0280

TS: total water soluble salt; OM: organic matte; TC: total organic carbon; TN: total nitrogen; TP: total phosphorus; AP: available
phosphorous; AK: available potassium.
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多数研究表明生物和非生物因素均可影响植

物内生细菌群落结构，例如植物基因型、水、温

度和土壤等[25,34]。本研究中所有盐生植物均生长

在同一盐渍环境中，那么主要差异则是不同宿主

的根际微环境和内部环境。植物的根部分泌物可

改变根际土壤环境[35]，通过这种根际效应塑造了

根际土壤微生物群落[36]，而植物的根际效应具有

“植物种的特异性”[37]。植物根际细菌是植物内生

细菌的主要来源，因此可能影响相同环境中的不

同种植物内生细菌结构相异。比如，Sheng等[38]对

生长在乌鲁木齐河源区的2种冰缘植物内生细菌群

落结构进行研究，结果表明珠芽蓼(Polygonum
viviparum)和火绒草(Leontopodium leontopodioides)
内生细菌群落不同。本研究结果显示同一盐渍环

境中，虽然不同种盐生植物内生细菌群落结构具

有“植物种的特异性”，但是呈现“植物属的相似

性”，即同一属不同种盐生植物内生细菌结构相

似，推测其中一个重要原因可能是源于盐生植物

根际效应存在差异。此外，本研究中盐生植物生

长的盐渍土以硫酸盐为主，而土壤中Cl–是内生细

菌群落变化的主要驱动因素。那么在以氯化物为

主的盐渍环境中，SO4
2–是否会成为影响内生细菌

群落结构的主要因素，这也是值得进一步研究的

问题。

内生细菌群落结构的影响因素也可能来自于

盐生植物的内环境。Hodkinson等[39]研究发现地衣

产萘醌化合物可影响其相关细菌群落结构，导致

酸杆菌门(Acidobacteria)占主导地位。盐生植物体

内存在多种化合物，例如单宁、有机酸、可溶性

糖和丙二醛等，尤其一些盐生植物以脯氨酸和甜

菜碱作为渗透调节物质，其含量甚至高于甜菜。

因此，内生细菌对盐生植物体内化学物质的敏感

性，可能是造成细菌群落呈现“植物种的特异性”
和“植物属的相似性”的原因之一。比如相同属的

植物体内次生化合物种类和比例可能相似，从而

选择更能适应这类内环境的细菌成为主要种群，

造成同属的盐生植物内生细菌群落结构趋同。此外，

在土壤和其它环境中，变形菌门(Proteobacteria)
与酸杆菌门(Acidobacteria)的比率通常被认为是富营

养(copiotrophic)和寡营养(oligotrophic)的指标[40–41]。

本研究中，白刺属、梭梭属、盐节木属、盐穗木

属和碱蓬属的盐生植物，它们根内主要菌群为变

形菌门，推测可能是由于这几个属的盐生植物根

内营养物质含量与比例有别于其它属的盐生植物

所致。然而对于以上这些推测，还需要结合根际

微生物和植物化学等方面的进一步研究去验证。

在样品采集时，我们发现补血草属中大叶补

血草与其它2种补血草的根部形态存在明显差异。

比如大叶补血草的主根直径达到其它2种补血草根

直径的两倍以上，其质地较软并且深入土中，长

度在30–40 cm 之间；然而耳叶补血草和黄花补血

草主根相对纤细，质地坚硬，长度只有10–15 cm。

Fierer等[42]认为在土壤中扎入很深的根，其接触到

的微生物和浅层型的根不同，此外，根面的厚度

和/或质地(如木质化程度，纤维含量)也可能会影

响穿透侵入根部定殖细菌的种类。本研究聚类分

析中，大叶补血草并未与其它2种补血草汇在一起

(图 2)，我们推测大叶补血草根形态和生理的特点

可能是导致其内生细菌结构和另外2种补血草存在

差异的主要原因之一。

盐生植物具有特殊的生理结构和调节途径以

适应盐渍环境，然而抗盐机制是个非常复杂的系

统，也许一部分盐胁迫适应性机制来自于盐生植

物与体内细菌建立和维持有效共生体系的能力。

目前，对于在内陆干旱区盐生植物内生细菌的相

关研究却鲜见报道。我们的工作以多样性为出发

点，首次采用高通量测序法对新疆阜康地区同一

生境中16种盐生植物内生细菌群落结构进行调

查，不仅发现内生细菌群落分布呈现宿主植物的

种属特异性，而且明确根际土壤中Cl–含量是影响

这些盐生植物内生细菌群落结构的重要驱动因素

之一。现阶段的研究结果有助于认识盐生植物内

生细菌微生态，可为进一步研究内生细菌在盐生

植物生长中扮演的角色奠定基础。植物内生细菌
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的研究至今还处于起步阶段，其研究方法仍在不

断完善。本研究中虽然同时使用3种方法对表面消

毒结果进行检测，但依然存在植物组织表面附着

的残留DNA或细胞未能被检测出的可能。在今后

的植物内生细菌研究中，可采用常规检测方法和

DAPI (4′, 6-diamidino-2-phenylindole) 荧光染色法

相结合以确保植物组织表面无残留的DNA或细

胞，这样可使研究结果更加准确。
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Estimation of endophytic bacterial diversity in root of halophytes in
Northern Xinjiang by high throughput sequencing
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Abstract: [Objective] We studied the diversity of endophytic bacterial communities in different species of halophytes
growing in the same saline habitat, and analyzed the effect of rhizosphere soil physicochemical properties on
endophytic bacterial communities. [Methods] PCR-based Roche FLX 454 pyrosequencing was applied to reveal the
diversity of endophytic bacteria. [Results] Endophytic bacterial communities of the 16 species of halophytes mainly
included 4 phyla, which were Proteobacteria, Tenericutes, Actinobacteria and Firmicutes. In terms of plant species
classification, colonial differences existed among plant species at perspectives of composition of bacterial taxa; in the
case of plant genus level, endophytic bacteria of different halophyte plant species but belonging to same plant genus
exhibited similarity; as to plant family level, Actinobacteria and Proteobacteria comprised the main abundant phyla of
the halophytes belonging to Chenopodiaceae; Proteobacteria comprised the main abundant phyla of the halophytes
belonging to Zygophyllaceae; Tenericutes comprised the main abundant phyla of the halophytes belonging to
Tamaricaceae; Proteobacteria, Fimicutes and Actinobacteria comprised the main abundant phyla of the halophytes
belonging to Plumbaginaceae. The Cl– in rhizosphere soil has significant effect on endophytic bacterial community
structure. Moreover, there is a strong correlation between bacterial community and the combination of Cl–, Mg2+ and
total nitrogen. [Conclusion] Halophytes harbors diverse endophytic bacteria. In the same saline habitat, the
distribution of endophytic bacteria showed host plant species-specific, and the Cl– in rhizosphere soil was one of the
factors determined the endophytic bacterial community.
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