
摘 要：为探究淡水资源短缺不断加剧背景下，咸水灌溉对农田土壤胞外酶活性和微生物群落多样性的影响，以河北低平原区不同

矿化度咸水灌溉棉田为研究对象，利用荧光底物-微平板法和 Biolog ECO微平板法，探究了咸水灌溉棉田休耕期土壤微生物多样性
特征和胞外酶活性状况。结果表明：不同矿化度咸水灌溉对多数土壤胞外酶活性和土壤微生物群落均产生了显著的影响。随着灌溉

水矿化度的增加，琢葡萄糖苷酶活性、纤维素二糖酶活性、磷酸酶活性及 茁木糖苷酶活性均呈显著下降的趋势，而 N-乙酰氨基葡萄
糖苷酶活性却呈现增加的趋势，茁葡萄糖苷酶活性则基本不受影响。咸水灌溉改变了土壤微生物对碳源的利用能力，当灌溉水矿化
度较低时，土壤盐分对微生物活性具有一定的刺激作用，能够增加微生物对不同碳源的代谢能力；但当灌溉水的矿化度大于 6 g·L-1

时，土壤盐分对微生物活性具有较强的抑制作用。研究表明，棉花生长季实施的咸水灌溉对休耕期土壤微生物特征以及胞外酶活性

产生较大影响，休耕期土壤胞外酶活性和微生物多样性研究对于咸水灌溉土壤健康状况全面精准评价不容缺失。
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Abstract：The use of saline water for agricultural irrigation is an economical and promising strategy for alleviating regional water scarcity.
Therefore, the development of methods for evaluating the suitability of saline water for farmland irrigation is of great urgency. We used the
fluorescence microplate method and Biology ECO system to compare the use of extracellular enzyme activity and microbial activity to evalu原
ate soil health along a gradient of irrigation water salinity（0, 2, 4, 6, 8, and 10 g·L-1）in a fallow cotton field in the Hebei Low Plain. The
results showed that saline water irrigation significantly influenced most of the soil extracellular enzyme activities, and increases in the irriga原
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tion water salinity significantly reduced the activities of 琢-glucosidase, cellulase, phosphatase, and 茁-xylosidase, but increased the activity
of N-acetyl-D-glucosaminidase. The movements of 茁-glucosidase were not influenced by the brackish water. However, the ability of soil
microorganisms to utilize carbon sources was altered by irrigation with saline water. Low-salt irrigation water（2 g·L-1）stimulated the mi原
crobial activity of the soil by increasing AWCD by 80%, but under higher salt concentrations（> 6 g·L-1）, the ability of microorganisms to
use carbon sources was restricted significantly. The irrigation of the cotton field with saline water had an immense impact on the characteris原
tics of soil microorganisms and on the activity of extracellular enzymes during the fallow period. To accurately evaluate soil health, future
studies should measure extracellular enzyme activity and microbial diversity during the fallow period.
Keywords：saline/brackish water irrigation; fluorescence microplate method; Biolog ECO microplate method; soil health; Hebei Low Plain

土壤是陆地生态系统的核心[1]。微生物是土壤生
物化学过程的重要参与者[2-3]，其通过降解土壤中动物
残体、植物凋落物以及自身呼吸作用，直接影响土壤

关键化学元素循环。微生物群落多样性是表征土壤质

量变化的敏感指标，对土壤管理具有重要指示作用[4-5]。
另外，由微生物、动植物活体分泌及由动植物残体、遗

骸分解释放于土壤中的土壤胞外酶是一类具有催化

能力的生物活性物质，其活性反映了土壤生物化学过

程的方向与强度[6-8]。土壤胞外酶活性强弱直接影响土
壤相关养分元素的可利用性，是土壤健康状况的“指

示器”[9]。农田是陆地生态系统的重要组成部分，全球
耕地面积约占到陆地总面积的 37.67%[10]。因此，研究
农田土壤微生物群落多样性以及土壤胞外酶活性对

于评价农田土壤健康状况、实现农田土壤科学管理至

关重要。

灌溉是保障农田作物获得高产、稳产的重要农业

管理措施。我国 75%以上的粮食产自于灌溉农田，可
以说农田灌溉是满足日益增长的人口口粮需求的基

础保障[11-12]。然而，我国也是一个淡水资源短缺的国
家，淡水资源短缺已经对许多地区农业生产形成严重

威胁。在淡水资源短缺不断加剧的背景下，合理利用

地下咸水资源进行灌溉已经成为农业生产中缓解淡

水资源不足的较为经济、有效的手段[13]。咸水灌溉一
方面提供了作物生长所需要的水分，缓解旱情，适度

维持大田作物产量；另一方面其也将多种盐分带入土

壤，影响土壤渗透性[14]，造成土壤盐渍化[15]，进而影响
土壤的理化性质，造成土壤微生物活性发生改变[16-19]。
例如：Wichern等[20]研究发现随着土壤盐分含量增加，
土壤微生物活性指标值均下降；然而 Wang等[21]却发
现盐分处理能够促进土壤微生物量的增加。虽然普遍

认为盐分胁迫是抑制微生物活性的主要非生物因素

之一，但是部分耐受极端环境的微生物在盐胁迫环境

下反而被底物诱导，表现出较高活性[22]，从而使得不
同盐分浓度胁迫下土壤微生物群落多样性以及活性

表现出较高的不确定性。土壤胞外酶在关键化学元素

循环转化过程中扮演着不可替代的关键角色，多数研

究认为其活性随土壤盐分含量升高而降低[23-25]，但王
国栋等[26]却发现碱性磷酸酶和多酚氧化酶活性随土
壤含盐量的增加而升高。因此，不同种类土壤胞外酶

对盐分含量高低响应差异也很大。咸水灌溉引入农田

土壤大量盐分，然而不同矿化度灌溉水导致土壤盐分

含量各异，因此，开展不同矿化度灌溉水处理条件下

土壤微生物群落多样性和胞外酶活性的研究对于准

确评价咸水灌溉生态安全性和土壤健康状况显得尤

为必要。

河北低平原是我国淡水资源严重短缺的地区之

一。棉花作为耐盐抗旱能力较强的作物，在该区域种

植面积非常大。翟红梅[27]和冯棣等[23]分别对该区域咸
水灌溉土壤微生物群落特征和胞外酶活性做了比较

系统的研究，但是集中于作物生长季，缺乏关注休耕

期状况。休耕期土壤生物化学反应并未停止，为作物

生长季储备大量养分物质，对于农田地力恢复十分重

要。因此，本研究通过测定不同矿化度咸水灌溉棉田

休耕期土壤微生物群落状况和胞外酶活性，分析盐分

浓度对土壤微生物群落特征和胞外酶活性的影响，为

区域咸水灌溉安全性评价提供数据支持。

1 材料与方法

1.1 试验地概括
试验平台位于河北省深州市的河北省农林科学

院旱作节水农业试验站（37毅44忆N，115毅47忆E）内，海拔
21 m。该试验站地处河北平原中部，属暖温带大陆性
季风气候，多年平均气温 12.8 益，无霜期 188 d，日照
时数 2 509.4 h，多年平均蒸发量 1 785.4 mm，降雨量
500.3 mm且 70%集中于夏季（6—8月）。试验区土壤
质地为壤土，地下水埋深大于 5 m。土壤 1 m土层平
均田间持水率为 28%，土壤容重为 1.44 g·cm-3；土壤
表层 0~20 cm有机质含量为 11.5 g·kg-1，速效氮含量
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76 mg·kg-1，速效磷含量 15 mg·kg-1，速效钾含量 112
mg·kg-1[28]。
1.2 试验设计

试验平台灌溉方式为畦灌，依据灌溉水的矿化度

设置了 6个处理，每个处理 3次重复，共 18个小区，
每个试验小区面积 37.62 m2（5.7 m伊6.6 m），采用完全
随机区组设计。6个处理的灌溉水矿化度分别为淡
水、2、4、6、8 g·L-1和 10 g·L-1，其中，淡水取自当地深
层地下水，其他矿化度灌溉水由深层地下水掺兑海盐

配制而成。灌水下限均控制在田间持水率的 65%。试
验采用棉花-休耕的种植模式，棉花栽培管理参见冯
棣等[23]。用于培养与分析的土壤样品采集于 2015年
11月 9日，处于农田休耕期。按照“Z”字形用直径 2.5
cm土钻取表层土（0~20 cm），共 10个点，混匀后以四
分法取样。由于采样时气温较低，故采集的土壤样品

在田间过 2 mm网筛，手工去除可见的植物根系和有
机质残余，运送至实验室，放置在 4 益冰箱以备测定
使用。

1.3 主要测定指标与方法
1.3.1 土壤微生物群落多样性

采用含有 31 种碳源的 Biolog ECO 微平板分析
微生物群落特征。首先，将待测土壤样品在 25益培养
箱培养活化 1周；配制 0.85%的氯化钠溶液并在 121
益高温灭菌锅中灭菌 30 min；称取 1 g土壤样品置于
150 mL三角瓶中，加入 99 mL 0.85%的氯化钠溶液，
将三角瓶以 200 r·min-1的速度振荡 30 min。待前一
过程制备的土壤溶液静置 20 min后，无菌条件下，吸
取 1 mL土壤悬浊液加入 9 mL 0.85%的氯化钠溶液，
继续吸取上述稀释 10倍的土壤悬浊液 1 mL，加入 9
mL 0.85%的氯化钠溶液使土壤溶液稀释 100 倍，测
定其 OD590值，在 0.13依0.02 范围内（若大于 0.13依
0.02，则继续稀释 10倍，使其稀释倍数为 1000倍）。
最后，将稀释土壤溶液摇匀，无菌条件下使用电动排

枪吸取上清液 150 滋L 加入 Biolog ECO 微平板，读
板。前 3 d每隔 12 h读一次板，4 d后每隔 24 h读一
次板。本试验采用 BIOLOG公司的 EL808微孔板读
数仪在 590 nm波长下对 ECO板进行数据读取，读板
时间分别为 12、24、36、48、72、96、120、144、168 h 和
192 h。平均颜色变化率是反映土壤微生物代谢活性，
即利用单一碳源能力的指标，相关计算公式参见邹春

娇等[29]。
1.3.2 土壤胞外酶活性

称取新鲜土壤样品 2.00 g，将土样装入 120 mL振

荡瓶并加入 100 mL Tris碱性缓冲溶液，以 200 r·min-1

的速度振荡 30 min，之后静止 30 min，用 8通道排枪
取 100 滋L土壤溶液加入 96孔板，并加待测土壤胞外
酶所对应的荧光标记底物 100 滋L，放入 25益培养箱
黑暗培养 3 h；将 96孔板从培养箱取出，加 50 滋L的
0.5 mol·L-1的 NaOH溶液终止反应。利用酶标仪（帝
肯，Infinite-200Pro，瑞士）在激发波长 365 nm和发射
波长 450 nm下读数，部分试验步骤参见 Jing等[30]。
土壤胞外酶活性以 nmol·g-1·h-1（DW）来表示，性质见
表 1。

1.4 数据处理
采用 SPSS 22.0软件进行方差分析（ANOVA）和

多重比较（LSD），琢=0.05；利用 Data Reduction工具对
96 h的平均吸光度（AWCD）值进行主成分分析。采用
SigmaPlot 12.5软件进行作图。
2 结果与分析

2.1 咸水灌溉对土壤胞外酶活性的影响
由图 1 a可以看出，不同矿化度咸水灌溉对土壤

琢葡萄糖苷酶活性存在显著影响。与淡水灌溉处理相
比，高矿化度（6 g·L-1和 10 g·L-1）灌溉水处理能够显
著降低 琢葡萄糖苷酶的活性，但低矿化度（2 g·L-1和
4 g·L-1）和高矿化度（8 g·L-1）灌溉水处理仅有降低 琢
葡萄糖苷酶活性的趋势，统计学上不显著。不同矿化

度咸水灌溉处理之间也存在显著差异，其中在 2、4 g·
L-1和 8 g·L-1处理下，土壤 琢葡萄糖苷酶活性显著高
于 10 g·L-1处理，同时，4 g·L-1处理也显著高于 6 g·L-1

处理。通过图 1b、图 1c可以发现不同矿化度灌溉水
处理并没有对土壤 茁葡萄糖苷酶活性和乙酰氨基葡
萄糖苷酶活性产生显著影响（P>0.05）。通过图 1d可
以看出，纤维素二糖酶对咸水灌溉响应强烈，且纤维

素二糖酶活性随着灌溉水矿化度升高而显著降低。与

表 1 本试验涉及土壤胞外酶性质
Table 1 Fluorescent substrates of soil extracellular enzymes used

in this experiment
酶名称 对应标记底物名称 功能

琢-1，4-gulcosidase 4-MUB-琢-D-glucoside 淀粉降解

茁-1，4-gulcosidase 4-MUB-茁-D-glucoside 纤维素降解

Cellobiohydrolase 4-MUB-茁-D-cellobioside 纤维素降解

Phosphatase 4-MUB-phosphate 有机磷矿化

茁-1，4-N-acetyl-
glucosaminidase

4-MUB-N-acetyl-茁-D-
glucosaminidase

甲壳素降解

茁-1，4-xylosidase 4-MUB-茁-D-xyloside 半纤维素降解
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淡水灌溉处理相比，高矿化度（6、8 g·L-1和 10 g·L-1）
灌溉水处理显著降低了土壤纤维素二糖酶活性，降幅

分别达到了 53.25%、56.50%和 81.03%；而低矿化度
（2 g·L-1和 4 g·L-1）灌溉水处理条件下仅有降低的趋
势，统计学上不显著；对不同矿化度咸水灌溉处理之

间比较后发现，土壤纤维素二糖酶活性在 2 g·L-1处
理下显著高于高矿化度（6、8 g·L-1和 10 g·L-1）灌溉水
处理，而 4 g·L-1灌溉水处理则显著高于高矿化度（8
g·L-1和 10 g·L-1）灌溉水处理。由图 1e可以看出，随
着灌溉水矿化度的升高，土壤磷酸酶的活性逐步减

弱。与淡水灌溉处理相比，灌溉水矿化度增加均能显

著降低土壤磷酸酶的活性；并且不同矿化度灌溉水处

理之间同样存在显著性差异，其中 2 g·L-1灌溉水处
理显著高于高矿化度（6、8 g·L-1和 10 g·L-1）灌溉水处
理，4 g·L-1灌溉水处理则显著高于高矿化度（8 g·L-1

和 10 g·L-1）灌溉水处理，而 6 g·L-1灌溉水处理仅高
于 10 g·L-1灌溉水处理下的土壤磷酸酶活性，8 g·L-1

处理和 10 g·L-1处理之间无显著差异。由图 1f可以看
出，茁木糖苷酶活性显著受到灌溉水矿化度的影响。
与淡水灌溉处理相比，虽然灌溉水矿化度增加能够降

低土壤 茁木糖苷酶活性，但仅有高矿化度（8 g·L-1和
10 g·L-1）灌溉水处理达到了显著水平，随着灌溉水矿

图 1 不同矿化度灌溉水处理对土壤胞外酶活性的影响
Figure 1 Effects of saline water irrigation on soil enzyme activity
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不同字母表示在 P<0.05水平上差异显著，n=3
Columns with different letters are significantly different at P<0.05，n=3
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表 2 不同矿化度咸水灌溉模式下微生物群落多样性指数
Table 2 Microorganism diversity under different saline water irrigation treatments

化度增加，咸水灌溉处理之间土壤 茁木糖苷酶活性
差异逐渐显著。

2.2 咸水灌溉对土壤微生物群落的影响
2.2.1 平均颜色变化率

平均吸光度（AWCD）随时间的变化可以用来表
征土壤微生物对碳源利用水平的高低，能够直观地体

现土壤微生物群落对不同碳源的响应速度和最终达

到的程度。不同矿化度咸水灌溉处理下 AWCD随培
养时间的动态变化曲线如图 2所示。可以看出 AWCD
在培养初期（12 h）均较低，但随着时间的推移，低矿
化度（淡水、2 g·L-1和 4 g·L-1）灌溉水处理 AWCD随
着时间的推移逐步增大，到 136 h后微生物活性趋于
平稳；但是高矿化度（6、8 g·L-1和 10 g·L-1）灌溉水处
理下，AWCD随着时间的推移无明显变化趋势。与淡
水灌溉处理相比，2 g·L-1处理显著增加了 AWCD值，
增幅近 80%。而其他矿化度灌溉水处理均显著降低
土壤微生物 AWCD值，并且减弱作用随灌溉水矿化
度的增加而加强。

2.2.2 群落多样性分析
根据 Biolog ECO 培养板所有微孔光密度数据，

参考相关计算公式对不同矿化度咸水灌溉条件下的

土壤微生物多样性进行计算，结果见表 2。从表 2可
以看出，在不同咸水灌溉处理下，4种土壤微生物多
样性指数均存在显著差异。在 8 g·L-1处理下 Shan原
non-wiener指数（H忆）值显著高于低矿化度咸水灌溉
（2 g·L-1和 4 g·L-1）处理和淡水灌溉处理；其总体上
呈现从淡水处理到咸水灌溉处理先降低再增高而后

又降低的趋势。2 g·L-1处理的 Mcintosh指数（U）值显
著高于其他处理，其次是淡水处理高于高矿化度（6、8
g·L-1和 10 g·L-1）处理，总体上呈现从淡水处理到咸
水灌溉处理先增高后下降的趋势。对于 Simpson指数
（D），最大值出现在 8 g·L-1处理，其次是 10 g·L-1处
理，淡水灌溉与各个咸水灌溉处理均无显著性差异，

但是咸水灌溉处理之间的 D值存在显著差异。从淡
水到咸水灌溉处理来看，总体呈现先下降后增高而后

又下降的趋势。2 g·L-1处理下丰富度指数最高，其次
是淡水灌溉处理，随着灌溉水的矿化度增加丰富度指

数急剧下降。

2.2.3 碳源利用性特点分析
为研究不同矿化度咸水灌溉对土壤微生物群落

碳源利用影响的特点，选择 96 h作为取样分析点进
行主成分分析。分别提取两个主成分，第一主成分

（PC1）和第二主成分（PC2）。样方间距离的长短表征
处理之间的相似程度，距离越接近表示相似度越高。

图 3是不同矿化度咸水灌溉处理条件下土壤微生物
群落多样性主成分分析结果。可以看出，2 g·L-1处理
分布在第一象限，与其他咸水灌溉（4、6、8 g·L-1和 10
g·L-1）处理分布在第四象限的土壤微生物群落多样
性存在显著区别；淡水处理分布在第三象限，也和 2
g·L-1处理之间存在明显差异。相比淡灌溉处理，咸水

图 2 不同咸水灌溉处理下土壤微生物
平均吸光度（AWCD）变化特征

Figure 2 Average well color development（AWCD）of Biolog ECO
plates under different saline water irrigation treatments

注：同列不同字母表示在 P<0.05水平上差异显著，n=3。
Note：Means with different letters in a column are significantly different at P<0.05，n=3.

矿化度 Shannon-wiener指数（H’） Mcintosh指数（U） Simpson指数（D） 丰富度指数

淡水 2.45依0.04bc 1.78依0.30b 0.85依0.01abc 2.64依0.84b
2 g·L-1 2.21依0.043c 3.45依0.52a 0.83依0.02bc 5.27依1.05a
4 g·L-1 2.34依0.37c 1.32依0.45bc 0.77依0.08c 0.97依0.30c
6 g·L-1 2.79依0.16ab 0.62依0.22cd 0.89依0.02ab 0.55依0.34c
8 g·L-1 3.08依0.11a 0.31依0.03d 0.95依0.01a 0.00依0.00c
10 g·L-1 2.97依0.05ab 0.38依0.03d 0.94依0.00ab 0.09依0.05c
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图 3 不同盐分梯度咸水灌溉下土壤微生物群落多样性
主成分分析

Figure 3 Principal analysis of the function diversity of
saline-irrigated soil

灌溉对土壤微生物群落产生的影响存在差异，并且

不同矿化度处理之间也存在显著差异。

按照底物碳源化学基团的性质，Biolog Eco板上
的 31种碳源划分为 6大类：糖类、氨基酸类、胺类、羧
酸类、酯类以及醇类。将不同矿化度咸水灌溉处理下

的 6种碳源分别计算 AWCD值见图 4。就醇类来讲，
低矿化度咸水灌溉（2 g·L-1和 4 g·L-1）能够显著促进
微生物对醇类的利用，并且利用率随时间的推移而增

大，到 120 h时处于稳定状态，其中 2 g·L-1处理下的
AWCD值也显著高于 4 g·L-1处理。淡水处理的醇类
底物利用能力显著低于低矿化度咸水灌溉（2 g·L-1和
4 g·L-1）处理，但却显著高于高矿化度咸水灌溉（6、8
g·L-1和 10 g·L-1）处理，6 g·L-1处理下的 AWCD值高
于 10 g·L-1处理（图 4a）。就酯类来讲，2 g·L-1处理下
AWCD值最高，并且也具有随时间延续而增大的趋
势，到 144 h后趋于稳定，其次是淡水下的 AWCD值，
该值显著低于 2 g·L-1处理，但显著高于其他矿化度
处理（4、6、8 g·L-1和 10 g·L-1）。对于糖类来讲，咸水灌
溉随着矿化度的增加，有先促进后减弱微生物对糖类

碳源利用的趋势。其中，相对于淡水处理，2 g·L-1处理
能够显著促进土壤微生物对糖类碳源的利用（图

4c），而其余矿化度咸水灌溉均显著减弱了土壤微生
物对糖类碳源的利用。对于羧酸类来讲，2 g·L-1处理
下的微生物 AWCD依然最高，且随时间的推移而增
大，到达 72 h时保持稳定。通过统计发现，除 2 g·L-1

的微生物 AWCD 最高外，淡水处理下土壤微生物
AWCD依然高于 4 g·L-1处理和高矿化度咸水灌溉处
理（6、8 g·L-1 和 10 g·L-1），并且 4 g·L-1 处理下的
AWCD也高于高矿化度咸水灌溉处理。对于氨基酸类

来讲，淡水灌溉和 2 g·L-1咸水灌溉处理下土壤微生
物 AWCD值最高且之间无差异，其余咸水灌溉处理
显著低于两者，但是 6 g·L-1处理下土壤微生物AWCD
最低。对于胺类来讲，2 g·L-1和 6 g·L-1处理下土壤
微生物 AWCD值明显高于其他处理，并且 2 g·L-1处
理显著高于 6 g·L-1处理下的土壤微生物 AWCD值，
其余处理 AWCD 值均较小，仅有淡水处理下的
AWCD超过了 0.05。不同盐分梯度咸水灌溉条件下，
土壤微生物对 6种碳源的利用由强到弱依次为醇类>
氨基酸类>羧酸类>糖类>胺类>酯类。
3 讨论

3.1 咸水灌溉对土壤胞外酶活性的影响
土壤盐渍化是影响土壤胞外酶活性的主要因素

之一。本研究结果表明多种土壤胞外酶活性随着咸水

灌溉矿化度的增加而减弱，这可能是由于咸水灌溉将

大量盐分引入土壤，抑制了土壤微生物活性，减少了

微生物数量，从而致使活体微生物分泌酶的数量减

少。长期咸水灌溉对土壤微环境产生的负面影响不容

忽视，应是将来水资源短缺加剧状况下咸水资源开发

利用环境评价的重要内容。虽然咸水灌溉对多种土壤

胞外酶都有抑制作用，但是抑制程度随胞外酶种类的

变化有很大差异。咸水灌溉矿化度对土壤纤维素二糖

酶活性、磷酸酶活性以及 茁木糖苷酶活性的抑制作
用较强，而对 琢葡萄糖苷酶活性和 茁葡萄糖苷酶活
性的抑制作用相对较弱。另外，本研究还发现咸水灌

溉对乙酰氨基葡萄糖苷酶活性有促进作用。这可能是

由于产生不同胞外酶所对应的微生物种类不同，而这

些微生物对土壤盐分的耐受性也不同。土壤理化性质

是土壤微生物活性的直接影响因素，咸水灌溉也可通

过改变土壤理化性质而间接地影响微生物活性，乃至

胞外酶活性。例如：Min等[33]发现微咸水和咸水灌溉处
理下土壤脲酶活性显著高于淡水处理，就是因为微咸

水和咸水灌溉显著改变了土壤理化性质，从而导致脲

酶活性增加。Zahran[34]指出耐盐型细菌所产生的土壤
酶活性高于不耐盐型细菌所产生的相应土壤酶的活

性，这表明胞外酶活性强弱和相应微生物的耐盐性有

关。休耕期土壤胞外酶活性与生长季测定数据（未列

出）相比，没有显著性差异。冯棣等[23]在该区域相关研
究也发现了类似的结果。这说明休耕期土壤胞外酶仍

然处于高度活化状态，对土壤关键养分元素的周转并

没有停止，休耕期对农田土壤储能、休养生息非常关

键。咸水灌溉引入土壤大量盐分离子，对土壤微生物
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细胞生理和代谢过程产生胁迫 [19]，影响了微生物活
性[35]和微生物数量[36]，也可能改变土壤理化性质[37]，从
而直接或间接地改变土壤胞外酶活性，其中有些酶对

土壤盐分含量不敏感，但是土壤 琢葡萄糖苷酶、纤维
素二糖酶、磷酸酶和 茁 木糖苷酶对灌溉水矿化度反
应相对敏感，亦可作为咸水灌溉棉田土壤质量评价的

灵敏指标。

3.2 咸水灌溉对土壤微生物群落的影响
较低水平盐分咸水灌溉对微生物活性有促进作

用，而较高水平的盐分则显著抑制土壤微生物的活

性[38]。本研究发现土壤微生物代谢水平（AWCD值）在
矿化度较低的灌溉处理下较高，而随着灌溉水矿化度

的增加而下降。与本研究同一站点的研究也发现相似

结果，相比对照处理，2.5 dS·m-1矿化度灌溉水处理并
没有降低土壤细菌丰度，而随着灌溉水矿化度升高，

土壤细菌数量显著降低，10 dS·m-1矿化度灌溉水处
理相比对照下降高达 50.2%[27]。这主要是因为较低矿
化度咸水灌溉能够促进土壤微生物产生应激反应，刺

激微生物数量的增加和活性的加强。另外，有关咸水

灌溉棉田土壤微生物群落特征的研究却发现，土壤微
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图 4 咸水灌溉土壤对不同碳源的利用
Figure 4 Utilization of carbon sources by soil microorganisms under different saline water irrigation treatments
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生物群落 AWCD值、土壤微生物群落多样性 Shannon
指数和丰富度指数均随盐浓度的升高而逐渐降低[39]，
而本研究结果却发现棉田土壤微生物群落多样性

Shannon指数和丰富度指数随盐浓度的升高有先增
高后降低的趋势，可能是由两个实验土壤性质差别较

大所致。这也说明低矿化度咸水灌溉或微咸水灌溉对

土壤微生物群落多样性影响存在较大不确定性。今

后，应该加强微咸水灌溉对土壤理化性质以及微生物

环境的影响方面的研究。翟红梅[27]在与本研究同一站
点开展的冬小麦咸水灌溉试验发现，长期咸水灌溉对

土壤细菌多样性影响结果与本研究结果类似，这可能

是由于小尺度环境下土壤微生物群落组成较为相近。

本研究发现较高矿化度咸水灌溉显著降低了土壤微

生物群落组成，但低矿化度咸水灌溉对土壤微生物群

落组成的影响随地域等因素变化而不同。

4 结论

（1）不同矿化度咸水灌溉显著改变了土壤胞外酶
活性。土壤盐分含量状况对土壤胞外酶活性有促进或

抑制作用，说明咸水灌溉对土壤健康状况的影响较为

复杂。休耕期土壤胞外酶活性仍然保持较高水平，农

田实行冬季休耕，仍能保持较高的养分元素转化效

率，促进土壤养分元素积累，对于提升土壤质量十分

有利。

（2）不同矿化度咸水灌溉对土壤微生物群落多样
性影响不同。低矿化度灌溉水可以促进土壤微生物产

生应激效应，促使微生物快速生长并加快土壤营养元

素转化速率；而高矿化度灌溉水则会抑制土壤微生物

生长和养分元素转化。水分短缺背景下，适当实施微

咸水灌溉可能会提高棉田土壤微生物活性和养分元

素转化速率。
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