
不同成因盐碱土的理化性质及微生物特性比较

杨蕙瑄,王亚男,贾月慧,陈敏余,高进华,解学仕,周丽,曾希柏

引用本文:
杨蕙瑄,王亚男,贾月慧,等. 不同成因盐碱土的理化性质及微生物特性比较[J]. 农业环境科学学报, 2026, 415(1): 139-147.

在线阅读 View online: https://doi.org/10.11654/jaes.2025-0074

您可能感兴趣的其他文章

Articles you may be interested in

不同土壤改良剂对盐碱土壤化学性质和有机碳库的影响

冀拯宇,周吉祥,张贺,郭康莉,刘晓,姜慧敏,杨俊诚,李桂花,张建峰

农业环境科学学报. 2019, 38(8): 1759-1767   https://doi.org/10.11654/jaes.2019-0426

氢氧化镁铝改良滨海盐碱土机理与效果研究

田露,赵林,杨永奎,乔治

农业环境科学学报. 2018, 37(10): 2220-2225   https://doi.org/10.11654/jaes.2017-1738

土壤微生物与有机物料对盐碱土团聚体形成的影响

杨华,陈莎莎,冯哲叶,邓照亮,李真,王世梅

农业环境科学学报. 2017, 36(10): 2080-2085   https://doi.org/10.11654/jaes.2017-0379

不同盐碱化土壤对NH4
+吸附特性研究

徐祎璠,孙方园,郭亚馨,马秀兰,王玉军

农业环境科学学报. 2020, 39(10): 2345-2353   https://doi.org/10.11654/jaes.2020-0445

施用鸡粪有机肥对种植小油菜土壤微生物群落结构多样性的影响

李可,孙彤,孙涛,徐应明,孙约兵

农业环境科学学报. 2020, 39(10): 2316-2324   https://doi.org/10.11654/jaes.2020-0036

关注微信公众号，获得更多资讯信息

http://www.aes.org.cn/nyhjkxxb/ch/index.aspx
http://www.aes.org.cn/nyhjkxxb/ch/reader/view_abstract.aspx?doi=10.11654/jaes.2025-0074
http://www.aes.org.cn/nyhjkxxb/ch/reader/view_abstract.aspx?doi=10.11654/jaes.2019-0426
http://www.aes.org.cn/nyhjkxxb/ch/reader/view_abstract.aspx?doi=10.11654/jaes.2017-1738
http://www.aes.org.cn/nyhjkxxb/ch/reader/view_abstract.aspx?doi=10.11654/jaes.2017-0379
http://www.aes.org.cn/nyhjkxxb/ch/reader/view_abstract.aspx?doi=10.11654/jaes.2020-0445
http://www.aes.org.cn/nyhjkxxb/ch/reader/view_abstract.aspx?doi=10.11654/jaes.2020-0445
http://www.aes.org.cn/nyhjkxxb/ch/reader/view_abstract.aspx?doi=10.11654/jaes.2020-0036


农 业 环 境 科 学 学 报
Journal of Agro⁃Environment Science

2026，45（1）:139-147 2026年1月

杨蕙瑄，王亚男，贾月慧，等 . 不同成因盐碱土的理化性质及微生物特性比较[J]. 农业环境科学学报, 2026, 45（1）：139-147.
YANG H X, WANG Y N, JIA Y H, et al. Comparative study of physicochemical and microbial communities of different origins of saline-
alkali soil[J]. Journal of Agro-Environment Science, 2026, 45（1）：139-147.

不同成因盐碱土的理化性质及微生物特性比较

杨蕙瑄 1，2，王亚男 2，贾月慧 1*，陈敏余 3，高进华 4，解学仕 4，周丽 4，曾希柏 2*

（1.北京农学院，北京 102206；2.中国农业科学院农业环境与可持续发展研究所，北京 100081；3.创想未来生物工程（新疆）有

限公司，乌鲁木齐 831399；4.史丹利农业集团股份有限公司，山东 临沭 276700）

Comparative study of physicochemical and microbial communities of different origins of saline-alkali soil
YANG Huixuan1, 2, WANG Yanan2, JIA Yuehui1*, CHEN Minyu3, GAO Jinhua4, XIE Xueshi4, ZHOU Li4, ZENG Xibai2*

（1. Beijing University of Agriculture, Beijing 102206, China; 2. Institute of Environment and Sustainable Development in Agriculture,
Chinese Academy of Agricultural Sciences, Beijing 100081, China; 3. Chuangxiang Future Bioengineering（Xinjiang）Co., Ltd., Urumqi
831399, China; 4. Stanley Agricultural Group Co., Ltd., Linshu 276700, China）
Abstract：To investigate the differences in nutrient content, salt characteristics, and bacterial community composition in saline-alkali soils
of different origins, and to analyze the intrinsic correlations among these factors. The findings aim to provide effective support for the
management and remediation of saline-alkali lands. Soil samples were collected from eight distinct sites across three typical saline-alkali
regions in Xinjiang, Jilin, and Hebei provinces. Soil nutrient contents and base ion concentrations were analyzed. High-throughput
sequencing technology was employed to assess soil bacterial diversity and community composition.The saline-alkali soils from Jilin（JL1,
JL2）were characterized by predominant base anions of HCO -3 with concentrations exceeding 0.5 g·kg-1. These soils exhibited relatively
high soil organic matter and total nitrogen contents, with Actinobacteria identified as the dominant microbial phylum. Xinjiang saline-
alkali soils（XJ1, XJ2, XJ3, XJ4）were dominated by SO 2-4 base anions and exhibited high Na+ contents, lower microbial abundance and
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摘 要：为探究不同成因盐碱土养分含量、盐分特征以及细菌群落组成的差异，分析三者间的内在联系，本研究采集新疆、吉林和

河北 3个典型盐碱地分布区 8个不同样地的盐碱地土壤，分析了土壤养分含量、盐基离子含量，并采用高通量测序技术测定了土

壤细菌群落多样性和组成。结果表明：吉林盐碱土（JL1、JL2）的盐基阴离子主要为HCO-3，其含量在 0.5 g·kg-1以上，土壤有机质和

全氮含量较高，优势微生物为放线菌门（Actinobacteria）。新疆盐碱土（XJ1、XJ2、XJ3、XJ4）的盐基阴离子以 SO2-4 为主，且Na+含量较

高，微生物丰度及多样性较低，优势微生物为变形菌门（Proteobacteria）。河北盐碱土中HB1的盐基阴离子以HCO-3为主，其含量为

0.49 g·kg-1；HB2的阴离子以Cl-为主，其含量达 29.09 g·kg-1；虽然微生物群落组成变化明显，但盐分对其丰度和多样性的影响不显

著。结果显示，盐碱土的盐基离子含量、优势微生物种群及理化性质等与其成因紧密相关，微生物的多样性则主要取决于Ca2+、

Na+等的含量，且具有一定的地域性分布特点，因此，在盐碱地改良时必须充分考虑其地域分布及理化和生物学性质的差异。
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我国盐碱土广泛分布于西北、华北、东北等干旱

半干旱地区及沿海地区，总面积约 9 900万 hm2[1]，这

些地区的盐碱土是重要的后备耕地资源，对现代农业

发展具有深远的影响。然而，由于气候、地形和植被

等的差异，不同地区盐碱地的盐分累积方式、盐分组

成存在显著差别[2]。如在西北地区，由于内陆气候的

极端干旱特征，年均蒸发量远高于降水量，导致土壤

盐分快速累积，这些地区土壤中的盐基阴离子主要为

SO2-4 [3–5]，其浓度是 Cl-的 2~10倍。华北地区盐碱土的

形成主要受到季节性半湿润半干旱气候的影响，土壤

盐分的累积受灌溉水的影响，发生积盐与脱盐交替过

程，Cl-得以较多累积[6]。东北地区松嫩平原西部地下

水苏打含量较高、活动频繁，导致土壤苏打碱化[7]。

土壤盐分含量对水分和养分有效性具有显著影

响，并因此影响植物生长发育，但其对耐盐碱微生物

的影响较小，这使得盐碱土中微生物的群落和组成会

因盐碱含量和类型而发生一系列变化，并形成适应盐

碱环境的特有微生物种群[6]。姜右锦等[8]通过空间自

相关、半变异函数和克里金插值方法，揭示了酒泉市

盐碱地土壤养分和盐分含量的空间变异特征，发现土

壤养分含量与盐分含量存在显著相互关系，且主要受

地形、成土母质和植被覆盖等因素影响；王莉莉等[9]

通过添加土壤调理剂提高了盐碱地的养分含量，且盐

分和 pH随着添加量的增加而降低，同时促进了植物

的生长；李新等[10]对河套灌区盐碱土细菌群落的研究

认为，变形菌门是其中主要的细菌类群；Zhang等[11]研

究了沙漠生态系统中微生物群落与土壤盐度的关系，

发现微生物多样性随着盐度的增加呈线性下降，群落

差异性则会随着盐度的增加而显著增加；黄河三角洲

盐碱土和沿海土壤根际中放线菌门、拟杆菌门、绿弯

门等相对较富集[12]，Peng等[13]研究指出东北大庆盐碱

土的细菌优势类群为酸杆菌门和变形菌门。尽管许

多学者在土壤盐分对养分和微生物群落组成的影响

方面做了诸多研究，但盐碱地盐分组成对微生物影响

的系统研究仍显不足。

本研究采集了东北、西北、华北 3个典型盐碱地

分布区的 8个土壤样品，测定其养分及盐分含量，并

利用高通量测序技术分析其细菌群落组成和多样性，

研究不同成因盐碱土的养分和盐分特征及其对细菌

群落多样性影响，阐释盐碱地微生物群落与盐分特征

的内在关联，可为盐碱地改良利用提供科学依据，并

为盐碱地生产力提升和优质高效生产提供有效支撑。

1 材料与方法

1.1 土壤样品的采集

分别在吉林大安中国科学院东北地理与农业生

态研究所盐碱湿地生态实验站（JL1）、吉林白城通榆

县黎明村（JL2）、新疆生产建设兵团十二师五一农场

（XJ1）、新疆喀什伽师县克孜勒苏乡（采集 3种不同含

盐量土壤，分别标注为XJ2、XJ3、XJ4）、河北沧州海兴

（采集2个不同含盐量土壤，分别标注为HB1、HB2）采

集盐碱土样品（表 1）。土壤样品的采样深度均为 0~
20 cm，每个采样点均在相邻的 3个地块内各采集 1个

样品，每个样品均按“S”布点方法采 5个点，将采集的

新鲜土壤样品均匀混合后分为 2份，分别装袋并做好

标记。其中较少的部分土样（100 g 左右）置于冰盒

中，尽快送回实验室并保存于-20 ℃冰箱，用于微生

物群落及多样性分析；较多的部分土样（2 000 g 左

右）风干过孔径 1 mm筛后保存，用于土壤理化性质和

盐分指标的测定。

1.2 土壤理化性质测定

土壤有机质（SOM）的测定采用重铬酸钾容量法-
外加热法；土壤全氮（TN）的测定采用凯氏定氮法；土

壤全磷（TP）的测定采用 HClO4-H2SO4-钼锑抗比色

法；土壤全钾（TK）的测定采用NaOH熔融-火焰光度

法；土壤有效磷（AP）的测定采用碳酸氢钠浸提-钼
锑抗比色法；土壤速效钾（AK）的测定采用中性醋

酸铵浸提-火焰光度法；阳离子交换量（CEC）的测

定 采 用 乙 酸 钠 法 ；交 换 性 钠 含 量 的 测 定 采 用

NH4OAc-NH4OH 火焰光度法；按照土水比 1∶5 提取

diversity, with Proteobacteria as the predominant phylum. In Hebei saline-alkali soils, HB1 showed HCO-3 predominance（0.49 g·kg-1）,
while HB2 was dominated by Cl-（29.09 g·kg-1）. Although significant variations in microbial community composition were observed, salt
content did not significantly affect microbial abundance or diversity. The content of base ions, dominant microbial populations, and
physicochemical properties of saline-alkali soils are closely linked to their origins. Microbial diversity mainly depends on the
concentrations of Ca2+, Na+, and other ions, exhibiting distinct geographic distribution patterns. Thus, regional distribution and differences
in physicochemical and biological properties must be thoroughly considered when developing saline-alkali land remediation strategies.
Keywords：saline-alkali soil; base ions; high-throughput sequencing; community composition
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土壤浸提液，土壤含盐量的测定采用残渣烘干-质
量法，pH 值的测定采用 pH 计，电导率（EC）的测定

使用电导率仪。

土壤盐基离子组成的测定：按照土水比 1∶5制取

土壤浸提液，经 0.45 μm 的微孔滤膜过滤后，使用

ICP-OES（Agilent 5800 ICP-OES）测定可溶性Na+、K+、

Mg2+、Ca2+含量；土壤中HCO-3和 CO2-3 的含量采用双指

示剂-中和滴定法测定；Cl-的含量采用硝酸盐滴定法

测定；SO2-4 的含量采用硫酸钡比浊法测定。以上土壤

理化性质测定的具体方法参照鲍士旦[14]的描述。利

用以下公式计算土壤碱化度（ESP）与钠吸附比

（SAR）[15]：

pESP = cNaE
cCEC

× 100%
式中：pESP为土壤样品中交换性钠的百分比，%；cNaE为交

换性钠离子含量，mg·kg-1；cCEC为阳离子交换量，mg·
kg-1。

pSAR = cNa+

cCa2 + + cMg2 +

2
式中：pSAR为土壤样品中钠吸附比；cNa+ 为可溶性钠离

子含量，mg·kg-1；cCa2 + 为可溶性钙离子含量，mg·kg-1；
cMg2 +为可溶性镁离子含量，mg·kg-1。

1.3 DNA提取和扩增子测序

使用 1% 的琼脂糖凝胶电泳检测抽提土壤样品

中DNA的质量[16]，对 16S rRNA基因V3~V4可变区进

行 PCR扩增，并用Qubit 4.0（Thermo Fisher Scientific，
USA）对回收产物进行检测定量。使用NEXTFLEX®

Rapid DNA-Seq Kit对纯化后的 PCR产物进行建库。

利用 Illumina Nextseq2000平台测序（上海美吉生物医

药科技有限公司）。

1.4 数据处理

使用 Excel 2023和 SPSS 22.0软件进行土壤理化

性质数据的处理和统计分析，对数据进行正态性检

验，使用单因素方差分析（One-way ANOVA）中的

Duncan多重比较（P<0.05）检验不同处理之间差异的

显著性。数据可视化过程中，Origin 2024用于绘制柱

状图。采用Mothur[17]软件计算α多样性指数，并采用

R-3.3.1中的 vegan包进行β多样性的组间差异分析、

冗余分析（RDA）以及相关性分析等，使用 corrplot包
进行 Pearson相关性分析。所有数据均以平均值±标
准差（n=3）的形式表示。

2 结果与分析

2.1 不同区域盐碱地的养分特征

表 2为 3个典型区域盐碱土的养分含量情况，可

看出 8个土壤样品间差异显著。总体看，吉林（JL1、
JL2）盐碱土有机质及全氮含量较高，但全磷、全钾含

量相对较低；新疆盐碱土除兵团五一农场样地（XJ1，
兵团在种耕地）土壤有机质及氮、磷、钾含量均显著高

于其他样地外（P<0.05），喀什（XJ2、XJ3、XJ4）盐碱地

中的全钾及速效钾含量较高，但有机质和全氮含量

低；河北沧州盐碱地（HB1、HB2）的全磷、全钾含量相

对较高。上述结果说明，3个区域几种盐碱地样品中

有机质及氮、磷、钾养分含量的差异，不仅与盐碱地本

身的特性具有一定的相关性，而且在很大程度上也与

样品采集时调查的样地利用方式、施肥、管理等密切

相关。

2.2 不同成因盐碱地的盐基离子含量和碱化特征

通过测定各样地 pH、电导率、阳离子交换量等指

标，计算 ESP和 SAR，判断 3个区域土壤样品盐化或

样品编号
Sampling
number

JL1

JL2
XJ1
XJ2
XJ3
XJ4
HB1
HB2

采样地点
Sampling location

吉林大安中科院东北地理与农业生态
研究所生态实验站

吉林省白城市通榆县黎明村

新疆生产建设兵团十二师五一农场

新疆喀什伽师县克孜勒苏乡1号地

新疆喀什伽师县克孜勒苏乡2号地

新疆喀什伽师县克孜勒苏乡3号地

河北沧州海兴县1号地

河北沧州海兴县2号地

所在区域
Area of distribution

东北半湿润-半干旱草原-
草甸盐碱区

西北极端干旱-荒漠盐碱区

黄淮海冲积平原半湿润-半
干旱旱作-草甸盐碱区

年均降水量
Average annual

precipitation（mm）
670

180

550

年均灌溉水量
Average annual

irrigation water/（m3·a-1）

120

680

170

经纬度
Latitude and longitude
45°37′N，122°50′E

45°26′N，123°25′E
44°37′N，87°45′E
40°12′N，77°15′E
40°12′N，77°15′E
40°12′N，77°15′E
39°30′N，117°33′E
39°30′N，117°33′E

表1 供试土壤采样地点

Table 1 Sampling sites and distribution areas of the tested soils
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碱化程度。按照国际上认可的美国盐土实验室分类

分级方法[18]，将ESP<15%的盐碱土定为盐质土，再根

据电导率判定盐碱化程度，其结果如表 3所示，可以

看出：河北沧州盐碱地土壤 HB1为轻度（Ⅰ级）盐质

土，吉林盐碱地 JL1、新疆兵团五一农场盐碱地土壤

（XJ1）为中度（Ⅱ级）盐质土，吉林盐碱地 JL2、新疆喀

什盐碱地XJ3为极重（Ⅳ级）盐质土。当电导率<400
μS·cm-1时为钠质土，再根据ESP判断其钠质程度，发

现新疆喀什盐碱地XJ2和河北沧州盐碱土HB2为极

重（Ⅳ级）钠质土。而新疆喀什盐碱地XJ4的 ESP不

仅大于 15%，且电导率很高，根据分级标准可确定为

重度（Ⅲ级）盐化-钠质土。

表 4是 3个区域 8种盐碱地土壤的主要盐分离子

含量情况，可以看出，吉林两个盐碱地土壤（JL1、
JL2）、新疆兵团五一农场土壤（XJ1）、河北轻度盐碱地

土壤（HB1）的阴离子主要为 HCO-3；新疆喀什地区

（XJ2、XJ3、XJ4）盐碱地土壤的阴离子主要为 SO2-4 ，其

中XJ2土壤的 SO2-4 含量最高，达到 5 656.96 g·kg-1，Na+

含量也显著高于其他样地，Cl-含量亦高达 17.65 g·
kg-1；河北重度盐碱土（HB2）也主要以Na+和Cl-为主。

土壤盐分含量，尤其是Na+和Cl-含量提高，可改变土

壤的一些理化特性（如渗透性和离子竞争等），并进而

影响一些种群微生物的生长，从而使微生物的群落和

组成等发生变化。

2.3 不同成因盐碱地土壤细菌群落差异

2.3.1 土壤细菌群落的α多样性

从表 5可以看出，3个典型地区 8种盐碱土壤中

细菌的α多样性和丰富度差异显著。其中吉林盐碱

土 JL2 的 Chao1 指数和 ACE 指数在所有土壤样品中

最高，分别为 3 995.83和 4 161.68，即该土壤的细菌丰

富度最高。吉林盐碱土 JL1 的 Shannon 指数最高、

Simpson指数最低，分别为 7.46和 0.001，说明该土壤

的细菌多样性最高。新疆喀什盐碱土XJ2的Chao指
数和ACE指数是所有样品中最低的，分别为 1 867.86

样品编号
Sampling number

JL1
JL2
XJ1
XJ2
XJ3
XJ4
HB1
HB2

有机质
SOM/（g·kg-1）

15.04±0.65b
14.09±0.40c
19.69±0.30a
5.83±0.13f
5.98±0.15f
6.84±0.06e
9.50±0.22d
6.21±0.21ef

全氮
TN/（g·kg-1）

0.89±0.02b
0.74±0.00c
1.18±0.01a
0.36±<0.01g
0.47±0.01f
0.52±0.01e
0.64±0.02d
0.29±0.01h

全磷
TP/（g·kg-1）

0.25±0.03c
0.24±0.02c
0.88±0.04a
0.51±0.01b
0.61±0.02b
0.55±0.03b
0.89±0.03a
0.51±0.02b

有效磷含量
AP/（mg·kg-1）

9.88±1.41e
21.72±0.09b
24.60±1.35a
4.33±0.06g
14.75±0.54c
12.08±0.53d
14.28±0.41c
6.56±0.25f

全钾
TK/（g·kg-1）

3.88±0.04bc
2.81±0.03c
9.63±0.09a
9.03±0.11a
9.66±0.10a
8.96±0.11a
9.18±0.10a
5.70±0.01b

速效钾含量
AK/（mg·kg-1）

106.27±9.20g
307.45±11.39c
397.07±5.11a
382.66±1.95b
128.74±1.82f
217.29±1.91e
233.58±5.38d
103.48±1.81g

样品编号
Sampling number

JL1
JL2
XJ1
XJ2
XJ3
XJ4
HB1
HB2

pH
10.38
8.70
8.00
9.02
8.10
8.80
8.82
8.72

电导率EC/
（μS·cm-1）

707.23
1 678.00
676.27
15.73

2 334.67
4 186.67
145.73
16.61

交换性钠离子含量
NaE/（mg·kg-1）

89.44
86.45
14.54
200.33
44.97
84.94
8.90

220.08

阳离子交换量
CEC/（cmol·kg-1）

7.44
8.81
13.28
4.14
4.88
4.80
9.89
4.20

碱化度
ESP/%
12.01
9.81
1.09
48.39
9.21
17.70
0.90
50.24

钠吸附比
SAR
83.19
156.63
11.97
256.99
22.39
40.99
10.08
394.17

含盐量
Salt content/（g·kg-1）

8.81
2.30
0.53
39.60
57.40
11.31
14.42
13.90

分类分级
Classification and grading

中度盐质土

极重盐质土

中度盐质土

极重钠质土

极重盐质土

重度盐化-钠质土

轻度盐质土

极重钠质土

表2 不同盐碱土壤相关养分含量

Table 2 Organic matter，total potassium，available potassium，total phosphorus，available phosphorus and total nitrogen
contents in different saline-alkali soils

注：同列不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05）。下同。
Note：Different lowercase letters in a column indicate significant differences among treatments at P<0.05. The same below.

表3 不同盐碱土壤盐化及碱化参数

Table 3 Salinization and alkalinization parameters of different saline-alkali soils
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和 1 867.55，说明该土壤中微生物的丰富度最低。河

北沧州盐碱土 HB1 的 Shannon 指数最低、Simpson 指

数最高，分别为 6.53和 0.041，说明该土壤的细菌多样

性最低。在所有土壤样品中，吉林盐碱地土壤（JL1和
JL2）中细菌的α多样性显著高于其他地区，说明有机

质含量及盐碱度与微生物丰度及多样性密切相关。

通过比较不同成因的盐碱土的结果，发现在吉林西部

盐碱土中Ca2+含量较高、土壤微生物的多样性也较强，

新疆地区盐碱土中Na+和SO2-4 含量较高，这可能是微生

物生长的重要抑制因子，而河北（华北平原）盐碱地中

微生物的丰度和多样性受土壤盐度的影响不显著。

2.3.2 土壤中细菌的群落组成

不同土壤中细菌群落结构组成及各类细菌类群

所占比例均有一定差异（图 1）。尽管几种土壤中相

对丰度前 10的优势细菌种类一致，但其丰度和相对

占比差异较明显。其中吉林盐碱土（JL1、JL2）、新疆

兵团五一农场盐碱土（XJ1）、河北沧州盐碱土HB1中

相对丰度最高的优势菌为放线菌门（Actinobacteria），

平 均 相 对 丰 度 分 别 为 25.73%、20.47%、26.00%、

35.50%。新疆喀什盐碱土XJ3的优势菌为绿弯菌门

（Chloroflexi），平均相对丰度为 22.22%；ESP>15% 的

新疆喀什盐碱土 XJ2和 XJ4的优势菌均为变形菌门

（Proteobacteria），其平均相对丰度分别为 25.55% 和

31.73%。Na+含量高的河北沧州盐碱土 HB2 的优势

菌为芽单胞菌门（Gemmatimonadota），平均相对丰度

样品编号
Sampling number

JL1
JL2
XJ1
XJ2
XJ3
XJ4
HB1
HB2

ACE
3 921.23ab
4 161.68a

3 205.91abc
1 867.55d
3 009.45bc
2 850.82cd
2 872.81cd
2 476.77cd

Chao1
3 809.72ab
3 995.83a

3 091.34abc
1 867.86d
2 925.03bc
2 775.75cd
2 791.87cd
2 412.38cd

Shannon
7.46a
7.34ab
7.12ab
6.67ab
6.82ab
6.96ab
6.53b
6.64ab

Simpson
0.001a
0.002a
0.002a
0.004a
0.005a
0.002a
0.041a
0.004a

Sobs
3 750.33a
3 644.33a
3 021.00b
1 847.00c
2 802.33b
2 718.67b
2 731.00b
2 376.00bc

Coverage
0.99
0.98
0.99
1.00
0.99
0.99
0.99
0.99

样品编号
Sampling number

JL1
JL2
XJ1
XJ2
XJ3
XJ4
HB1
HB2

阳离子含量Salt cations contents/（mg·kg-1）

Ca2+

78.46±17.10d
132.19±5.44d
377.90±32.01c

2 749.50±186.05b
2 756.52±97.96b
3 157.40±118.26a

51.20±0.41d
296.17±25.64cd

K+

76.94±12.01c
59.45±4.37c
65.43±1.82c

292.29±22.77a
71.58±3.45c
150.93±4.72b
20.28±1.96d
55.32±1.97c

Na+

771.98±21.83cd
1 607.40±84.74bc

176.85±4.87d
12 351.60±839.55a
876.75±23.18cd
1 793.48±45.68b

59.10±0.26d
12 316.05±15.75a

Mg2+

93.79±13.48e
78.44±4.26e
58.48±1.46e

1 870.46±114.36a
309.23±10.15d
671.87±19.82c
17.60±0.16e

1 656.35±25.11b

阴离子含量Salt anion contents/（g·kg-1）

SO2-4

4.27±0.91d
42.98±0.60d
31.01±2.16d

5 656.96±197.52a
1 953.66±8.23c
2 417.02±71.14b

3.07±1.51d
53.16±0.60d

Cl-
0.49±0.02e
1.71±0.02cd
0.25±0.02e
17.65±0.14b
1.20±0.02d
2.11±0.04c
0.08±0.01e
29.09±0.66a

CO2-3

0.24±0.01a
<0.01±<0.01c
<0.01±<0.01c
0.03±0.01b

<0.01±<0.01c
<0.01±<0.01c
<0.01±<0.01c
<0.01±<0.01c

HCO-3

0.51±0.03a
0.53±0.02a
0.29±0.03b
0.19±0.01c
0.21±0.01c
0.2±0.02c
0.49±0.03a
0.31±0.01b

表5 不同盐碱土中细菌群落高通量测序文库信息

Table 5 Information of high-throughput sequencing of bacterial communities in different saline-alkali soils

表4 不同盐碱土壤盐基离子含量

Table 4 Salt-based ions content in different saline-alkali soils

图1 不同成因盐碱土中细菌在门分类水平的群落组成

Figure 1 Community composition of bacteria at the phylum level
in different saline-alkali soils
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为 20.31%。由此可见，在盐碱土中丰度占绝对优势的

微生物为变形菌门和放线菌门。进一步对不同盐碱

地菌群含量占比前 3的优势菌门（变形菌门、放线菌

门、绿弯菌门）进行 Kruskal-Wallis 显著性差异分析

（图 2），结果表明，前 3的优势菌门在不同区域间均具

有显著差异，说明各个地区盐碱土的性质，特别是盐基

离子的类型和含量，对细菌群落结构具有较大的影响。

2.3.3 细菌群落与土壤理化性质及盐分特性的相关性

分析

基于前述研究结果，应用方差膨胀分析（VIF）方

法，去掉前述结果中关联性强的因子，只保留相互间

关联较小、相对独立的环境因子指标（即VIF<10），最

终选取了 SOM、TP、TK、AK、S-K+、Cl-含量以及 EC等

指标作为环境因子进行后续相关性分析。

利用方差分解分析（VPA）方法，研究土壤养分、

盐分因子和其他环境因子对盐碱土中细菌群落组成

的解释量，可得到决定细菌群落组成差异的各环境因

子相对贡献率大小。VPA结果显示，VIF筛选后的土

壤养分因子（SOM、TP、AK、TK）和土壤盐分因子（S-
K+、Cl-、EC）共计可以解释 73.59%的细菌群落分布差

异，其中土壤养分可以解释 16.74%的细菌群落变异，

土壤盐分因子可以解释 46.15%，二者共同可以解释

10.70%的细菌群落变异。基于该结果，可以认为所

研究的 8种土壤中，细菌群落组成更容易受到土壤盐

分的影响而发生多样性及组成的改变。

将采集的 8个盐碱土样品细菌群落与土壤样品

的理化性质（SOM、TP、AK、TK、S-K+、Cl-、EC）进行冗

余分析，结果（图 3）表明，EC、TP、AK、OM、Cl-、S-K+和

TK 与物种分布的决定系数（R2）分别为 0.48、0.39、
0.07、0.31、0.92、0.19和 0.04，其中Cl-对物种分布影响

最大。新疆喀什盐碱土XJ2和河北沧州盐碱土HB2
细菌群落组成的相似性高，且细菌群落主要与土壤

Cl-含量相关。新疆喀什盐碱土XJ3和XJ4的细菌群

落主要与土壤 EC和 TP含量相关。吉林盐碱土（JL1
和 JL2）、新疆兵团五一农场盐碱土（XJ1）、河北沧州

盐碱土HB1的细菌群落主要与 SOM含量相关。根据

上述分析，初步认为土壤中Cl-、EC、TP、SOM等指标，

可能是驱动细菌群落分布的重要因子。

优势细菌门与环境因子的Pearson相关性热图见

图 4，土壤中盐分因子、养分因子与优势细菌门之间

存在显著相关。具体而言，新疆喀什盐碱土 XJ2 和

XJ4中的优势菌变形菌门的相对丰度与EC、Ca2+、K+、

SO2-4 间呈显著正相关（P<0.01或P<0.001），其中以Ca2+

的影响最为显著。吉林盐碱土（JL1和 JL2）、新疆兵团

五一农场盐碱土（XJ1）及河北沧州盐碱土HB1中优势

菌放线菌门的相对丰度与SOM和TN含量呈显著正相

关（P<0.01）。新疆喀什盐碱土XJ3中优势菌绿弯菌门

与TN、TP、AP含量间呈显著正相关（P<0.01）。此外还

需注意的是，由于土壤中有机质养分状况实际上与成

土母质和施肥管理等密切相关，因此在进行养分、盐分

图2 不同盐碱土壤细菌在门分类水平的物种差异分析

Figure 2 Species difference analysis of bacteria at the phylum
level in different saline-alkaline soils

*P<0.05；**P<0.01。

图3 细菌群落与环境因子的冗余分析

Figure 3 Redundancy analysis of bacterial communities and
environmental factors
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和微生物的相关性分析时会有一些偏差。河北沧州

盐碱土 HB2 的优势菌芽单胞菌门与土壤 Cl-、Na+和

Mg2+的含量间呈显著正相关（P<0.001）。
3 讨论

3.1 立地条件对盐碱土理化性质及盐分特征的影响

不同立地条件下形成的盐碱土，其盐基离子、养

分含量均具有一定差异。从本研究的结果看，吉林、

新疆、河北三地盐碱土性质的差异，与其所处的气候、

水分状况以及土地利用方式和耕作管理等密切相关。

吉林盐碱土主要分布在松嫩平原西部，一是降雨相对

丰富，二是区域土壤形成中受碳酸盐矿物运移和沉积

等的影响较大[19]，这也是其中 CO2-3 和 HCO-3含量较高

的重要原因。由于有CO2-3 和HCO-3的存在，土壤的缓

冲能力较强，有机质等养分含量较高，微生物的活性

也较强，盐碱的危害也稍弱。新疆地区盐碱土地处降

雨稀少、蒸发强烈的内陆，加之含硫酸盐等矿物的

风化、地下水中溶解盐上升等原因导致表土层Na+和

SO2-4 大量累积，因而其含量相应较高[20-22]，而盐碱化严

重的地区通常也更加干旱，从而导致仅适合少数耐盐

植物生长。地处华北平原北部的河北，同时也是我国

农业生产条件最好的地区，降水量适中、农业灌溉有

保障，尽管地下水中Cl-、Na+等的含量较高，但因雨季

降雨较多且灌溉水量较大等原因，耕地表层土壤中

Cl-和Na+的累积较少，且种植作物时施肥量较大，所

以土壤中养分含量较高；而在废弃耕地或荒地中则因

地下水上移等原因，累积的Cl-和Na+含量也较大，且

养分含量也相应较低。

可以看出，不同立地条件下形成的盐碱土，由于

水分状况、地下水含盐量等诸多自然条件的差异，土

体中水分运移、表层土壤盐分累积量及盐基离子成分

等存在差别。同时，气候等条件的差异也决定了作物

种植类型、灌溉、耕作、施肥、管理方式等人为措施，并

最终影响到土壤表层盐分累积量和类型、养分含量等

一系列指标。对于同一地区，粗放型的管理会导致土

壤盐分累积加重，作物生长不佳等，但充足的水分前

提下，长期用水管理可以很好地对盐碱地中盐分进行

冲洗。这种结果说明，在开展盐碱地改良时，一是要

充分考虑盐碱地的成因，即所处的立地条件；二是要

结合盐碱土的盐分离子组成；三是盐碱地当前的利用

情况、植被类型等；四也是最重要的一点就是要考虑

水资源状况，即适水种植、改良。

3.2 盐碱土理化性质对细菌群落的影响

盐碱土的含盐量及类型等，不仅与养分含量及有

效性具有一定关联，同时也与其利用方式、作物生长

及产量等密切相关，并影响着其中微生物的种群和活

性等。本研究采集的吉林、河北、新疆 3个典型地区

盐碱地样品中，吉林盐碱地中 Ca2+、有机质和养分含

量较高，有利于微生物的生长繁衍，但同时盐基离子

的存在又抑制了部分微生物的生长，因而微生物多样

性较丰富、丰度也较高，且其中的优势微生物放线菌

门在土壤有机质矿化分解中具有十分关键的作

用[23-28]。但放线菌门细菌丰度与土壤含盐量呈负相

关，过高的盐分会抑制放线菌的活性[29-31]，限制其在

土壤中的生长。新疆盐碱土大多灌水严重不足，表层

土壤中累积的Na+和 SO2-4 通常也较多，导致多数微生

物的生长受到抑制，而对环境条件的适应性和耐盐能

力较强的变形菌门成为了优势微生物，且其丰度与土

壤的电导率和盐含量呈正相关[32-33]。华北地区受管

理方式的影响差异较大，长期在水管理下的盐碱地与

吉林地区相似，有机质含量较高，因而放线菌门为优

势菌门，未管理盐碱地中因Cl-和Na+的含量较高，放

线菌门微生物数量降低，但同时芽单胞菌门微生物的

数量增加，这是由于芽单胞菌门微生物较适合在养分

缺乏或盐分高的环境中生存[34-36]，且其对Cl-具有较强

图4 优势菌门与环境因子的Pearson相关性热图

Figure 4 Pearson correlation heat map of dominant bacteria and
environmental factors

*P<0.05；**P<0.01；***P<0.001。
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的耐受性[37]。

从上述结果可以看出，不同成因盐碱土中微生物

的多样性和丰度差异较大，这种差异无疑在很大程度

上与其所处立地下土壤养分类型及含量、养分特性等

的差异密切相关。同时，这种结果也反映了微生物种

群和活性对土壤环境变化的适应或选择压力，体现了

微生物在适应复杂的盐碱环境中的生态适应机制。

这些研究结果也为进一步明确不同类型盐碱土中微

生物的结构和功能，从而为盐碱土改良与生态调控提

供了一定参考。

4 结论

（1）盐碱土的成因显著影响其含盐量及类型、养

分含量等性质。新疆盐碱土含盐量明显较高，且以

SO2-4 、Na+为主，吉林盐碱土中以CO2-3 和HCO-3为主，河

北盐碱土则主要为 Cl-和HCO-3。而从土壤有机质等

养分含量看，吉林盐碱土中有机质和全氮含量较高，

河北盐碱土中磷、钾含量较高，新疆盐碱土中则钾素

较丰富。

（2）盐碱土的含盐量和类型显著影响土壤微生物

的优势种群和多样性。吉林盐碱土中微生物的多样

性和丰度较高，优势微生物为放线菌门；新疆盐碱土

中微生物的多样性和丰度较低，优势微生物为适应高

盐环境的变形菌门；河北盐碱土中放线菌门微生物丰

度较低，但芽单胞菌门微生物丰度较高。

（3）相关分析结果表明，盐碱土中细菌群落的分

布特点及规律主要受Cl-、电导率、总磷和土壤有机质

等指标的影响。
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