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摘 要：【目的】研究排水对滨海盐碱地土壤性质和微生物群落特征的影响。【方法】以江苏南

通滨海盐碱地排水洗盐前后的土壤为研究对象，通过一系列土壤物化性质表征和高通量测序方

法，对土壤酸碱度、氮磷钾营养元素、生物酶活性以及土壤微生物群落结构进行分析，并采用生

物信息学分析方法，剖析微生物群落结构特征与土壤物化性质的关联性以及可能的厌氧代谢过

程。【结果】排水洗盐明显降低了土壤的 pH 和电导率(electrical conductivity, EC)，但也一定程度

上造成了土壤中营养成分的流失。洗盐后土壤中蔗糖酶、过氧化物酶活性以及真菌的物种丰富度

和物种多样性有所升高，但细菌和古菌的物种丰富度和物种多样性降低。相关分析表明微生物群

落结构与土壤电导率和钾元素含量呈显著正相关性，与土壤过氧化氢酶活性和土壤蔗糖酶活性呈

显著负相关性。冗余分析和功能预测发现，真菌和古菌与电导率(EC)显著相关，而古菌可能通过

对盐度的适应改变其群落结构。【结论】排水洗盐降低了土壤中的盐度和 pH，对土壤性质和微生

物群落结构造成了影响。
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Abstract: [Objective] To study the effects of drainage on the soil properties and microbial 
community characteristics in coastal saline-alkali land. [Methods] Soil samples were collected 
before and after drainage for decreasing salt from the coastal saline-alkali land in Nantong, Jiangsu. 
The soil pH, nutrient elements (nitrogen, phosphorus, and potassium), enzyme activity, and 
microbial community structure were analyzed by soil physical and chemical property 
characterization and high-throughput sequencing. Bioinformatic analysis was conducted to study 
the correlations between microbial community structure characteristics and soil physical and 
chemical properties and the possible anaerobic metabolic process. [Results] Drainage for 
decreasing salt significantly reduced the soil pH and electrical conductivity (EC), while causing the 
losses of nutrients in the soil to a certain extent. After drainage, the activities of sucrase and 
peroxidase and the richness and diversity of fungi in the soil increased to a certain extent, while the 
richness and diversity of bacteria and archaea decreased. Principal component analysis showed that 
microbial community structure had significantly positive correlations with soil EC and potassium 
content, while it had significantly negative correlations with catalase and sucrase activities in the 
soil. Redundancy analysis and functional prediction showed that fungi and archaea were 
significantly correlated with EC, while archaea may change the community structure by adapting to 
salinity. [Conclusion] Drainage for decreasing salt reduced the salinity and pH in the soil, which 
affected the soil properties and microbial community structure.
Keywords: saline-alkali land; soil improvement; drainage for decreasing salt; microbial 
community; soil enzyme activity

盐碱土是陆地表面生态脆弱区域，其高盐

度和碱度不仅造成了资源的破坏和农业生产的

巨大损失，还对生物圈和生态环境构成威胁[1]。

盐碱地主要分布在我国西北、华北、东北及沿

海地区，其中滨海盐碱地作为一类潜在的土地

后备资源，在中国东部耕地资源紧缺的背景下

具有重要的战略意义和现实意义。土壤是地球

生态系统的重要组成部分，蕴含着丰富多样的

微生物群落，这些微生物在土壤的物质循环、

养分转化和生态平衡等方面发挥着关键作用[2]。

滨海盐碱地是盐碱土壤中一个重要的类型，也

是一种极端的生态环境，其微生物群落多样性

2480



程瑜 等 || 微生物学报, 2025, 65(6)

http://journals.im.ac.cn/actamicrocn

对于维持土壤生态平衡、提高土壤质量和提高

植物抗逆性具有关键作用。不同类型的微生物

(如细菌、真菌和古菌)在盐碱土壤的元素循环过

程中发挥着重要的生态功能。研究表明，土壤

盐度[3-4]、含水状况[5]以及土地利用方式[6]等因素

对盐碱土的微生物多样性有着直接影响。因此，

对盐碱土壤环境中的微生物群落结构展开研究

对评价土壤改良效果和解析改良的环境效应具

有重要意义。

为了缓解土壤盐碱化问题带来的压力，研

究者们对滨海地区土壤盐碱化提出了一系列改

良措施，常见的方法包括水利工程、生物、物

理和化学等方面[7]。水利工程通过改善排水系统

来降低土壤中的盐分含量。例如，通过修建排

水渠道、地下管道和井灌系统，可以有效地排

除多余的盐分，从而减轻土壤盐碱化问题，降

低土壤盐分的方法直接有效[8]。生物方法即利用

植物和微生物来改良盐碱土壤，生态效益高，

不会带来二次污染[9]。物理方法包括耕作、土地

平整、压沙等措施，通过改变土壤的物理结构

(如深耕、松土和压沙)，可以改善土壤的通气性

和水分分布，通常成本较低[10]。化学方法通过

施用改良剂来改变土壤的化学性质，加速脱盐

过程。然而，生物和物理改良的速度相对较慢，

需要较长时间才能显著改善土壤；化学改良虽

可以快速改善土壤性质，但存在引入重金属的

风险，对环境和植物生长产生不利影响。排水

洗盐是一种常见的盐碱地水利工程改良方法，

在快速脱盐方面具有显著优势。其基本原理是

通过挖设排水沟或修建排水管道将多余的盐分

随水排出，降低土壤中的盐分含量，从而提高

土壤质量。

研究发现，不同改良方法对盐碱土的土壤

性质和微生物群落会产生不同程度的影响。谭

海霞等[11]发现施用盐碱土修复菌剂影响了耐盐

蒲公英根际土壤微生物群落多样性，土壤有机

质和速效磷是引起蒲公英根际土壤微生物群落

变化的环境因子。张京磊等[12]研究发现，苜蓿

轮作对土壤细菌和真菌群落具有不同的影响，

主要表现为对细菌群落多样性影响较小，但降

低了真菌群落丰富度，增加了细菌群落共现网

络的复杂性和稳定性，而真菌则相反。种植耐

盐植物可以降低土壤盐分，增加有机质含量，

从而改善土壤结构和化学性质，同时，植物根

系分泌物能够刺激微生物的生长，提高土壤中

的微生物多样性[13]。Liu 等[14]发现，添加脱硫石

膏和秸秆对盐碱地中的主要细菌门(拟杆菌门和

芽孢杆菌门)以及优势真菌类群(索达里奥菌门)

的相对丰度存在明显影响，并且这些门类微生

物随着土壤有机碳含量的提高而增加。Huang

等[15]研究了生物炭、微生物和矮竹相结合改善

盐碱土壤的潜力，发现施用生物炭和改性生物

炭后，优势菌门(酸杆菌门、放线菌门和绿屈挠

菌门)以及优势真菌门(担子菌门)的相对丰度增

加，细菌和真菌群落受土壤因子的影响较大，

尤其是土壤 pH 值、电导率、总有机碳、钾离子

和钠离子。总体来看，目前有关生物、物理或

化学改良措施对盐碱土壤性质和微生物群落结

构影响的研究较多。

研究表明，水利工程改良也会对盐碱地性

质和土壤微生物群落结构造成影响。章二子

等[16]研究发现，暗管排水和有机肥施用主要通

过影响浅层土壤盐分、C/N 等指标进而调控 N2O

排放。田雨雨等[17]研究表明，生物炭协同暗管

排水改变了滨海盐碱农田的土壤理化性质，且

生物炭与暗管间距对含盐量、硝态氮、有机质、

土壤全磷的交互作用显著，暗管间距及暗管间

距和生物炭的交互作用对伞菌纲和酸杆菌门

(Acidobacteria) Gp4 有显著影响。目前，尽管在

滨海盐碱地改良领域进行了大量研究，但对于

工程措施和化学措施的协同作用改良滨海盐碱

地的研究相对较少。特别是常见的水利工程措

施——排水洗盐改良盐碱地对土壤性质与土壤

微生物群落(细菌、真菌和古菌)的影响鲜有报

道，不利于揭示排水洗盐对盐碱地治理的作用

机制。
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本研究通过比较排水洗盐处理对盐碱土的

土壤性质和土壤微生物群落的影响，初步探究

土壤微生物和土壤酶活对盐碱土淋洗的响应情

况。通过对盐碱土中微生物群落结构、多样性

及其功能变化的分析，为阐明排水洗盐法改良

盐碱土的机理提供依据，有助于优化滨海盐碱

地的改良方案，提高土地利用效率，为解决沿

海地区土地资源紧张和农业可持续发展问题提

供科学支撑。

1　材料与方法　材料与方法

1.1　研究区域概况和盐碱土壤样品采集

研究所用的盐碱土样品于 2024 年 5 月上旬

取自江苏省南通市如东县苴镇外向型农业经济

开发区掘苴盐碱地改良基地。该基地位于长三

角平原地貌区，以滨海平原地貌为主，地势较

为平坦，由西向东微微倾斜，属北亚热带海洋

性季风气候区。其土壤类型主要为滨海潮滩盐

土，耕地作物以水稻、小麦为主。土壤样品中，

3 个取自排水洗盐处理前的地块(样品编号为

G1、G2 和 G3，南北方向隔 40 m，其中 G2 坐

标为 121°11′06″E，32°29′19″N)，另外 3 个样

品来自排水洗盐法处理过后的地块(样品编号为

D1、D2 和 D3，南北方向间隔相隔 40 m，其

中 D2 坐标为 121°10′55″E，32°29′22″N)。其

具体实施为通过水泵向试验田加淡水，水量为

1×103 m3/hm2，12 h 后通过排水沟将水排走，静

置 120 h。取样时去掉表层土样，取 5−20 cm 深

的土壤，每个地块按照 S 型布点采集，每个地

块共采集 6 份土壤样品，每份约重 500 g。将取

得的新鲜土壤放入塑料密封袋中，于 4 ℃冰箱

低温保存。

1.2　土壤样品物化性质表征

土壤样品自然风干后，去除大的石块，破

碎筛分至测试要求，然后参照鲍士旦《土壤农

化分析(第 3 版)》 [18]中的方法测定土壤样品的有

机 质 (soil organic matter, SOM)、 总 氮 (total 

nitrogen, TN)、 碱 解 氮 (alkali-hydrolyzable 

nitrogen, AN)、总磷(total phosphorus, TP)、有效

磷 (available phosphate, AP)、 电 导 率 (electrical 

conductivity, EC)，具体方法为：用硫酸-重铬酸

钾外加热法测定土壤有机质含量；用扩散皿和

凯氏定氮仪(济南海能仪器股份有限公司)分别测

量碱解氮和总氮含量；采用 NaHCO3 浸提-钼锑

抗比色法检测土壤速效磷和总磷含量；采用水

土 2.5:1 的比例浸提土壤后，使用多参数分析仪

(上海仪电科学仪器股份有限公司)测定土壤 pH

和土壤电导率(electrical conductivity, EC)。土壤

样 品 中 总 钾 (total potassium, TK) 和 速 效 钾

(available potassium, AK)含量参照林业标准[19]，

分别采用 ICP-OES (PerkinElmer 公司)测定。土

壤中过氧化氢酶(soil catalase, S_CAT)、碱性磷

酸 酶 (soil alkaline phosphatase, S_AKP)、 脲 酶

(soil urease, S_UE)和蔗糖酶(soil sucrase, S_SC)按

照试剂盒(BC0100、BC0280、BC0120 和 BC0240，

北京索莱宝科技有限公司)的操作流程，用酶标

仪(Molecular Devices 公司)进行测定。

1.3　土壤样品中微生物群落结构研究

新鲜土壤样品采用 E.Z.N.A.® Soil 试剂盒 

(Omega Bio-Tek 公司)抽提总 DNA。细菌和古菌

16S rRNA 基因分别采用引物对 338F (5′-ACTC 

CTACGGGAGGCAGCAG-3′)/806R (5′-GGACT 

ACHVG GGTWTCTAAT-3′)和 524F10extF (5′-T 

GYCAGCCGCCGCGGTA-A-3′)/Arch958RmodR 

(5′-YCCGGCGTTG AVTCCAATT-3′)进行扩增，

真菌 ITS 序列采用引物对 ITS1F (5′-CTTGGTC 

ATTTAGAGGAAGTA-3′)/ITS2R (5′-GCTGCGT 

TCTTCATCGATGC-3′)进行扩增。纯化扩增产

物并制备序列文库，然后利用 Illumina 公司的

MiSeq PE300 平台进行测序(上海美吉生物医药

科技有限公司)，其他操作见参考文献[20]。

1.4　数据统计分析

采用美吉生物云平台进行微生物的 α 多样

性 、 主 坐 标 轴 分 析 (principal co-ordinates 
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analysis, PCoA)和冗余分析(redundancy analysis, 

RDA)分析。其中，基于 Bray-Curtis 距离算法的

PCoA 分析用于评估细菌、真菌和古菌群落。计

算环境因素与微生物多样性之间的 Spearman 秩

相关系数。对土壤和微生物群落的物理和化学

特性进行了 RDA 分析。采用 Pearson 系数进行

双变量相关(双尾)分析，分析土壤样品中不同环

境因子的相关性。统计分析在 SPSS 27.0 上进

行，P 值小于 0.05 认为具有统计学意义。

2　结果与讨论　结果与讨论

2.1　土壤样本理化性质的分析

土壤样本的电导率、pH、有机质、碱解氮、

有效磷、速效钾、全氮、全磷、全钾含量如表 1

所示。从表 1 可知，所有样本的 pH 均为中性。

D1、D2 和 D3 受盐渍化程度较小，而 G1、G2

和 G3 为中轻度盐渍化土壤。根据全国第二次土

壤普查养分等级划分标准，6 个土壤样本的有机

质含量均低于 0.6%，表明土壤极缺有机质，且

D 组土壤的有机质含量均低于 G 组。碱解氮含

量最高为 D1 (25.06 mg/kg)，全氮含量最高为

G2 (310.00 mg/kg)，但仍属于六级最低养分。排

水洗盐后，碱解氮普遍高于洗盐前的土壤样本。

从速效磷来看，只有 D3 和 G2 达到五级较低养

分，其余样品的养分含量极低。然而，对于全

磷含量，6 个样品均能达到四级中等养分，且 D

组样本的全磷和有效磷均低于 G 组样本。6 个

土壤样本的速效钾均为一级极高，全钾含量均

为三级，且 G 组样本的钾含量均高于 D 组样本。

综合这些基本指标的变化，可以看出盐碱地经

过排水洗盐后，盐渍化程度降低，全钾和速效

钾的含量在排水洗盐后也有所降低，但养分仍

处于较高水平。全磷和有效磷含量较低，排水

洗盐后的 D 组样本均低于洗盐前的 G 组样本。

可见，土壤中的有机质、氮、磷元素也随着排

水洗盐而流失，导致土壤肥力降低。田雨雨

等[17]发现，生物炭协同暗管排水不仅可以降低

滨海盐碱地的盐分，还能提升养分，其硝态氮、

全磷和有机质均明显增加。章二子等[16]也发现，

铺设暗管排盐的间距对土壤有机质、总碳和有

机碳影响不显著，但对碳氮比有一定影响，而

有机肥的添加对上述土壤肥力指标影响显著。

从目前研究结果来看，单纯的排水减盐虽然能

有效排出土壤中多余的盐分，但也会造成土壤

肥力的损失，需要与其他生物、物理或化学改

良技术协同实施，才能达到较好的土壤改良

效果。

土壤中检测的酶主要包括水解酶和氧化还

原酶。蔗糖酶(S_SC)、脲酶(S_UE)和碱性磷酸

酶 (S_AKP)是典型的水解酶，而过氧化氢酶

(S_CAT)是典型的氧化酶。土壤中酶活性数据如

图 1 所示，G3 和 D3 样本的脲酶活性较高，而

表1　盐碱土壤样品的基本理化性质

Table 1　Basic physical and chemical properties of saline-alkali soil samples

Samples

pH

EC (mS/cm)

SOM (g/kg)

AN (mg/kg)

AP (mg/kg)

AK (mg/kg)

TN (mg/kg)

TP (mg/kg)

TK (mg/kg)

D1

6.94±0.33

1.77±0.32

4.82±0.90

25.06±3.25

2.48±0.54

274.11±7.41

295.00±33.00

474.79±2.90

14 738.89±64.87

D2

7.54±0.06

1.77±0.41

3.54±0.59

18.76±2.77

0.07±0.03

258.37±7.87

229.00±21.00

480.58±12.70

14 415.12±161.89

D3

7.01±0.16

2.33±0.23

1.31±0.71

20.51±1.98

3.24±0.81

266.24±8.54

262.00±18.50

477.69±8.40

14 577.01±157.71

G1

7.34±0.28

4.07±0.66

5.17±0.83

10.71±4.10

1.57±0.67

380.20±10.95

267.00±21.50

595.37±35.80

17 323.76±230.63

G2

7.25±0.09

5.34±0.52

5.15±0.44

19.46±3.27

3.61±1.44

368.80±5.70

310.00±26.00

523.71±20.50

17 164.74±79.55

G3

7.23±0.27

4.40±0.36

4.13±0.21

18.06±2.06

0.63±0.19

374.50±3.22

288.50±17.50

559.53±15.30

17 244.25±92.74
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G1 和 D1 较低，且 D2 和 D3 样本均明显低于相

应的 G2 和 G3 样本。脲酶广泛存在于土壤中，

催化尿素分解为氨、二氧化碳和水，是驱动土

壤氮循环的重要水解酶。结合表 1 中的数据可

以看出，排水洗盐后总氮和有效氮含量降低，

脲酶活性也随之降低，呈现相同的变化趋势。

相比之下，D 组样本的蔗糖酶(S_SC)活性 (图

1B)普遍高于相应的 G 组样本，其中 D1 含量最

高，G3 含量最低。蔗糖酶是驱动土壤中糖类代

谢的重要水解酶，对土壤中碳元素循环至关重

要。从结果来看，土壤盐度降低后，蔗糖酶活

性得到提升，对碳的代谢能力增强。结合表 1

中土壤有机质(soil organic matter, SOM)的变化数

据，D 组样本的有机质含量降低，除了洗盐过

程中有机质的流失外，土壤蔗糖酶活性提高导

致碳消耗的增大也可能是其含量降低的原因之

一。所有样本的碱性磷酸酶活性(图 1C)无明显

变化规律，以 G2 含量最高，D2 含量最低，而

D1 和 D3 与相应的 G1 和 G3 变化不明显。结合

表 1 中总磷(total phosphorus, TP)和有效磷(total 

phosphate, AP)的变化也可以发现，磷含量变化

与碱性磷酸酶变化趋势较为一致，AKP 含量高

的样本，相应的 TP 和 AP 含量也较高。土壤过

氧化氢酶含量呈现出与土壤蔗糖酶相似的规律

(图 1D)，D 组样本酶活普遍高于 G 组样本。过

氧化氢酶是指示土壤中生物化学活性的重要酶

之一，可将生物呼吸产生的有害中间产物过氧

化氢转化成水和氧气，由此可见土壤盐度降低

对提升土壤中的氧化反应有较好的促进作用。

Yang 等[21]研究发现，盐度的变化对土壤酶活性

图1　土壤脲酶(A)、蔗糖酶(B)、碱性磷酸酶(C)、过氧化氢酶(D)酶活性

Figure 1　Soil urease (A), sucrase (B), alkaline phosphatase (C), catalase (D) enzyme activity.
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影响显著。研究表明添加改良材料(包括生物菌

肥、有机肥、腐植酸等)对提升土壤中酶活性(包

括蔗糖酶、碱性磷酸酶和脲酶)有促进作用[22-23]。

康贻军等[24]比较了 3 种不同的改良方法对盐碱

土壤酶活性的影响，发现排水改良不利于土壤

酶活性的改善，而生物改良法(种植苜蓿)则有利

于提升土壤品质。可见，单纯的水利工程改良

虽然降低了土壤的盐度，使蔗糖酶和过氧化氢

酶活性得到提升，但脲酶活性降低，对氮的循

环不利。

2.2　土壤中细菌、真菌和古菌的微生物

群落多样性

从 6 个土壤样品中共获得 337 048 条细菌序

列、319 838 条真菌序列和 364 665 条古菌序列。

细菌的平均序列长度为 418 bp，真菌的平均序

列长度为 249 bp，古菌的平均序列长度为 429 bp。

微生物 α 多样性指数如表 2 所示，其反映的是

单个样品的物种相对丰度及多样性。选择常见

的多样性指数，包括 Chao、ACE、Shannon 和

Simpson 指数。前两者用于衡量物种丰富度，后

两者用于衡量物种多样性，即 Shannon 指数越

大或 Simpson 指数越小，说明样品的物种多样

性越高。从结果可知，细菌和古菌在 G 组的物

种丰富度更高，而真菌在 D 组的丰富度更高。

对于物种多样性，其规律与丰富度一致，表明

盐分是微生物多样性的关键决定因素，排水洗

盐能够提高真菌的丰富度和多样性，但降低了

细菌和古菌的多样性。

刘冰冰等[25]的研究发现在较高盐度环境下，

嗜盐古菌的多样性会增加。同样地，某些细菌

门会随着盐度的提高表现出较高丰度[26]，表明

一些细菌对盐胁迫具有良好的适应性。排水洗

盐可能破坏了一些对盐胁迫具有高适应性的优

势菌属的生长环境从而降低了其多样性。相比

之下，真菌对盐胁迫的适应性较差，因为盐分

的积累会破坏土壤结构，同时降低土壤渗透压，

可能会使真菌细胞壁中的多糖和蛋白质在高盐

条件下受损，导致大部分敏感真菌死亡[27]。此

外，真菌的繁殖周期通常比细菌长，生物间的

竞争也会使其生长更缓慢，最终降低真菌群落

的多样性[28]。

从细菌门水平 (图 2A)来看，假单胞菌门

(Pseudomonadota)、拟杆菌门(Bacteroidota)、放

线 菌 门 (Actinomycetota) 和 绿 屈 挠 菌 门

(Chloroflexota)是 6 个土壤样品中的共有主要细

菌门，约占总群落的 70.11%−79.88% 。排水洗

盐后，假单胞菌门(Pseudomonadota)和拟杆菌门

表2　土壤细菌、真菌和古菌的α多样性指数

Table 2　Alpha diversity index of soil bacteria, fungi, and archaea

Alpha diversity index

ACE

Chao

Shannon

Simpson

Bacteria

Fungi

Archaea

Bacteria

Fungi

Archaea

Bacteria

Fungi

Archaea

Bacteria

Fungi

Archaea

D1

3 330.722

92.000

495.548

3 238.370

92.000

484.165

6.404

3.127

3.288

0.006

0.072

0.124

D2

3 360.643

92.000

579.312

3 281.806

92.000

568.049

6.447

3.162

3.312

0.008

0.077

0.131

D3

3 467.862

91.000

470.543

3 340.379

91.000

461.447

6.531

2.384

3.243

0.005

0.206

0.131

G1

3 535.680

48.000

705.840

3 463.608

48.000

693.821

6.652

2.319

3.628

0.004

0.183

0.100

G2

3 880.089

54.000

684.972

3 758.662

54.000

668.852

6.828

2.564

3.815

0.003

0.132

0.065

G3

3 809.095

58.000

616.852

3 703.198

58.000

599.266

6.735

2.750

3.416

0.003

0.139

0.090

2485



 actamicro@im.ac.cn,  010-64807516

CHENG Yu et al. || Acta Microbiologica Sinica, 2025, 65(6)

(Bacteroidota)的相对丰度保持稳定，放线菌门

(Actinomycetota)占比明显升高，而绿屈挠菌门

(Chloroflexota)的丰度小幅降低。在高盐土壤中

为优势菌门的脱硫杆状菌门(Desulfobacterota)和

芽孢杆菌门(Bacillota)在排水洗盐后变为非优势

菌门。结合表 2 可知，排水洗盐可能主要通过

降低绿屈挠菌门(Chloroflexota)、脱硫杆状菌门

(Desulfobacterota)和芽孢杆菌门(Bacillota)的丰度

和多样性从而降低了细菌的丰度与多样性。

从 图 2B 的 结 果 可 知 ， 子 囊 菌 门

(Ascomycota)、 壶 菌 门 (Chytridiomycota) 和

unclassified_k_Fungi 是所有样品中的优势菌门，

且在 G 组与 D 组的丰度存在差异。排水洗盐后，

子囊菌门(Ascomycota)的相对丰度增加，在 D1

和 D2 组中成为绝对优势菌门。同时，D3 组的

担 子 菌 门 (Basidiomycota) 优 势 明 显 ( 约 占

41.92%)，与子囊菌门(Ascomycota)的占比相当，

而 壶 菌 门 (Chytridiomycota) 和 unclassified_k_

Fungi 的相对丰度明显降低。结合表 2 数据，已

知子囊菌门 (Ascomycota)微生物对盐的适应有

限[29]，而担子菌门(Basidiomycota)中某些微生物

的基因表达及代谢调控与盐度相关[30]。排水洗

盐使这 2 类微生物的丰度增加，甚至成为绝对

优势菌门，从而提高了真菌的丰度。

六个样品的古菌门 (图 2C)均以热源体门

(Thermoplasmatota) 和 嗜 热 多 形 菌 门

(Thermoproteota)为优势菌门，约占总群落的

90.46% − 93.07%， 其 次 是 嗜 盐 古 菌 门

(Halobacterota)和广古菌门 (Euryarchaeota)。排

水洗盐后嗜热多形菌门(Thermoproteota)和嗜盐

古菌门(Halobacterota)的丰度降低，而广古菌门

(Euryarchaeota)的丰度升高。

排水洗盐使微生物群落结构发生明显变化。

在细菌优势菌群中放线菌门(Actinomycetota)可能

逐渐取代耐盐菌群；在真菌优势群中，子囊菌

门(Ascomycota)成为绝对优势菌。研究表明放线

图2　细菌(A)、真菌(B)和古菌(C)门水平物种组成

Figure 2　Species composition at the phylum level of bacteria (A), fungi (B), and archaea (C).
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菌门(Actinomycetota)微生物具有利用复杂碳化合

物的能力，而子囊菌门(Ascomycota)对胁迫环境

具有很强的适应性，能降解有机物，是土壤有

机质的主要分解者[31-32]，表明盐度降低后，微

生物更倾向于进行有机物分解和能量转换，以

支持生长和繁殖。

属水平的细菌、真菌和古菌群落如图 3 所

示。在占比前 10 的优势细菌属中，未分类红细

菌科(unclassified_f_Rhodobacteraceae)和norank_f_

 norank_o_Actinomarinales 的占比相近。排水洗

盐后黄杆菌属 (Flavobacterium)、假单胞菌属

(Pseudomonas)、无等级解腈杆菌科 (norank_f_

Nitriliruptoraceae) 和 unclassified_f_norank_d_

Bacteria 的占比升高，其中 D2 组的硫杆菌属

图3　细菌(A)、真菌(B)、古菌(C)属水平物种组成

Figure 3　Species composition of bacteria (A), fungi (B), and archaea (C) at genus level.
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(Thiobacillus)优势明显。张静等[33]研究表明，高

盐度不利于硫杆菌属(Thiobacillus)的生长；洗盐

后 ， 海 杆 菌 属 (Marinobacter)、 盐 单 胞 菌 属

(Halomonas)和噬甲基菌属(Methylophaga)的占比

降低，研究表明海杆菌属(Marinobacter)是嗜盐

菌，广泛分布于全球的盐碱环境中，且大部分

含有与氮素循环有关的基因组[34]。盐单胞菌属

(Halomonas)和噬甲基菌属(Methylophaga)同样是

嗜盐菌，对盐含量具有较强的耐受性，盐单胞

菌属(Halomonas)中的某些物种可在特定盐环境

下上调脯氨酸和依克多因的合成基因，通过渗

透作用对抗盐胁迫[35-36]。排水洗盐后，盐度降

低，细胞内积累的渗透物可能使细胞吸水膨胀

甚至死亡，从而导致这些菌属在物种多样性中

失去优势。此外，已有研究指出海杆菌属

(Marinobacter)和盐单胞菌属(Halomonas)是硝酸

盐还原剂[37-38]，从细菌角度解释了高盐组氮含

量较高的原因。由此可见，盐度的变化不仅筛

选了盐敏感细菌，还可能对土壤氮元素循环产

生影响。

六个样品的真菌属差异较大。从整体来看，

在占比前 10 的真菌属中，洗盐后未分类壶菌门

(unclassified_p_Chytridiomycota)、unclassified_k_

Fungi 和枝孢菌属 (Cladosporium)的丰度降低，

而柄孢壳菌属(Podospora)、木霉属(Trichoderma)、

链格孢属(Alternaria)和篮状菌属(Talaromyces)的

丰度均增加。

对于古菌，6 个样品的优势菌属均为未分类

纲 热 原 体 纲 (unclassified_c_Thermoplasmata)、

unclassified_f_norank_o_Marine_Group_Ⅱ、亚硝

化古菌属(Nitrosarchaeum)、待定亚硝化侏儒菌

属 (Candidatus_Nitrosopumilus)和无等级深古菌

(norank_f_norank_o_norank_c_Bathyarchaeia)。

其 中 ， 未 分 类 热 原 体 纲 (unclassified_c_

Thermoplasmata) 和 亚 硝 化 古 菌 属

(Nitrosarchaeum)在排水洗盐后丰度增加，而其

他三者的丰度降低。待定亚硝化侏儒菌属

(Candidatus_Nitrosopumilus)具有专性盐需求[39]，

盐度降低无法满足其生长需求，导致其丰度降

低。在古菌属中，发现多种与碳、氮循环相关

的微生物属，表明排水洗盐可能影响微生物与

土壤间的元素循环。

为了评估不同样本中微生物群落的差异，

基于 OTU 水平的 Bray-Curtis 距离进行 PCoA 排

序(图 4)。对于细菌群落(图 4A)，2 个主坐标轴

解释了 82.58% 的差异，其中 PC1 占 75.15%，

PC2 占 7.43% (图 4A)。D1 和 D3 组紧密聚集，

表明微生物群落组成相似，而 D2 组距离较远，

可能是由于硫杆菌属(Thiobacillus)占比较高所

致。对于真菌群落(图 4B)，2 个主坐标轴共解释

了 61.98% 的差异，其中 PC1 占 44.66%，PC2

占 17.32%。D1 和 D2 组紧密聚集，表明微生物

图4　细菌(A)、真菌(B)、古菌(C) OTU水平PCoA分析

Figure 4　PCoA analysis of OTU level of bacteria (A), fungi (B), and archaea (C).
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群 落 组 成 相 似 ， 而 D3 组 因 担 子 菌 门

(Basidiomycota)和小鬼伞属 (Coprinellus)的丰度

与其他 2 组存在差异。对于古菌群落(图 4C)，

2 个主坐标轴共解释了 95.23% 的差异，其中

PC1 占 92.47%，PC2 占 2.76%。G1 和 G2 组紧

密聚集，而 D1、D2 和 D3 组距离较近。无论是

真菌、细菌还是古菌，G 组样本均与第一主坐

标轴呈正相关，且与 D 组样本的距离相对较远，

而 D 组样本组内的距离较 G 组更近，表明排水

洗盐后微生物群落趋于相似。

2.3　土壤环境变量与微生物多样性的相

关性分析

为进一步分析环境变量与微生物种群之间

的相关性，将表 1 中土壤的理化性质与图 1 所

示的酶活性通过 SPSS 进行变量间的 Pearson 相

关性分析，结果如表 3 所示。从表 3 中结果可

知，速效钾含量与总钾含量呈完全正相关，电

导率与钾含量呈显著正相关。速效钾或总钾含

量增加往往伴随着可溶性钾盐的增加，钾盐的

增加提高了土壤的电导率[40]。总磷含量与碱解

氮含量呈一般负相关，与钾含量呈一般正相关。

有效磷含量与土壤碱性磷酸酶活性呈完全负相

关。研究者认为，土壤碱性磷酸酶能够分解有

机磷化合物，将其转化为植物可利用的磷，当

土壤中有效磷含量较高时，表明土壤中已经存

在较多可以直接被植物吸收的磷，从而减少了

土壤碱性磷酸酶分解有机磷的需求，导致其活

性降低[41]。土壤过氧化氢酶活性与电导率、钾

含量呈现显著负相关，与总磷含量呈现一般负

相关关系。土壤蔗糖酶活性与电导率呈现显著

负相关，与土壤钾含量呈现一般负相关。土壤

蔗糖酶和过氧化氢酶活性与钾含量和 EC 存在负

相关关系，一方面可能是因为过高的钾含量破

坏了与蔗糖酶、过氧化氢酶活性相关的其他离

子的分布和浓度，影响了酶活性中心的解离状

态，改变了酶的正常空间构象和活性。另一方

面，高电导率通常意味着土壤中盐分含量较高，

高浓度的离子会使微生物细胞内渗透压升高[32]，

导致细胞失水死亡或使酶活性部位改变，从而

降低酶活性。此外，盐分可能使土壤环境恶化，

可利用养分减少，抑制微生物数量，进而降低

酶活性[42]。排水洗盐后盐度降低，盐胁迫减缓，

酶活性得以恢复。排水洗盐后土壤蔗糖酶活性

升高，可能加速了蔗糖水解为单糖的过程，在

表3　土壤理化性质间的Pearson相关性

Table 3　Pearson correlation between soil physical and chemical properties

pH

EC

AN

AP

AK

TN

TP

TK

SOM

S_AKP

S_CAT

S_UE

S_SC

pH

1.000

0.184

−0.598

−0.663

0.209

−0.545

0.332

0.318

0.232

0.663

−0.193

−0.287

−0.386

EC

1.000

−0.476

0.225

0.931**

0.604

0.730

0.940**

0.487

−0.225

−0.936**

0.438

−0.921**

AN

1.000

0.326

−0.628

0.272

−0.846*

−0.619

−0.241

−0.326

0.681

0.042

0.572

AP

1.000

0.018

0.603

−0.223

0.023

−0.085

−1.000**

−0.076

0.042

0.135

AK

1.000

0.533

0.911*

1.000**

0.614

−0.018

−0.987**

0.380

−0.908*

TN

1.000

0.210

0.536

0.496

−0.603

−0.481

0.371

−0.369

TP

1.000

0.902*

0.521

0.223

−0.915*

0.246

−0.789

TK

1.000

0.611

−0.023

−0.986**

0.385

−0.916*

SOM

1.000

0.085

−0.496

−0.291

−0.388

S_AKP

1.000

0.076

−0.042

−0.135

S_CAT

1.000

−0.416

0.907*

S_UE

1.000

−0.561

S_SC

1.000

**: P<0.01 indicates significant correlation; *: P<0.05 indicates general correlation.
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微生物的作用下单糖氧化产生二氧化碳，进一

步验证了排水洗盐有利于有机质的氧化反应。

此外，尽管 pH 未与其他理化性质表现出显著相

关性，但排水洗盐后土壤 pH 呈下降趋势，可能

是由于土壤微生物硝化作用产生质子使土壤酸

化所致[43]。

根据变量间的相关关系，选择 5 种相关性

较为密切的环境因子，将其数据导入美吉生物

云平台进行环境因子关联分析，结果如图 5 所

示。热图展示了土壤环境变量与微生物物种之

间的相关性，同时也佐证了表 3 中的规律：电

导率与钾含量呈显著正相关，与土壤蔗糖酶、

土壤过氧化氢酶活性呈显著负相关。

图 5A 为细菌物种与环境因子的相关分

析 ， 可以看出，无等级橙色菌科 (norank_f_

Sandaracinaceae)和 Subgroup_10 与电导率呈正
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图5　细菌(A)、真菌(B)和古菌(C)在属水平对环境因子的相关性热图

Figure 5  Correlation heat map of bacteria (A), fungi (B), and archaea (C) to environmental factors at the genus 

level. *: P≤0.05; **: P≤0.01; ***: P≤0.001. The abscissa represents the environmental factors of the soil, and the 

ordinate represents the abundance information of the microbial community. Green means negative correlation, 

red means positive correlation. The deeper the color, the higher the correlation.
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相关，与土壤蔗糖酶活性呈负相关。无等级微

颤菌科(norank_f_Microscillaceae)、霍普氏菌属

(Hoppeia)、南极小杆菌属(Antarcticibacterium)、

藤黄色单胞菌属(Luteimonas)和解多环芳烃菌属

(Polycyclovorans)、黄杆菌属 (Flavobacterium)、

海洋杆菌属(Pontibacter)与电导率呈负相关，而

与土壤蔗糖酶活性呈正相关。无等级放线菌目

(norank_f_norank_o_Actinomarinales)、噬甲基菌

属 (Methylophaga)、玫瑰杆菌属支系 NAC11-7 

(Roseobacter_clade_NAC11-7_lineage)、 norank_

f_unclassified 和吉莱氏菌属(Gillisia)与钾含量呈

正相关，与土壤过氧化氢酶活性呈负相关。砂

单胞菌属 (Arenimonas)和未分类丛毛单胞菌科

(unclassified_f_Comamonadaceae)与钾含量呈负

相关，与土壤过氧化氢酶活性呈正相关。

真菌与环境因子的相关性热图如图 5B 所

示。皮肤皮状新丝孢酵母(Cutaneotrichosporon)

和未分类壶菌门(unclassified_p_Chytridiomycota)

与电导率呈正相关，与土壤蔗糖酶活性呈负相

关 。 Guo 等[44] 的 研 究 表 明 ， 壶 菌 门

(Chytridiomycota)对环境盐度敏感，并提出真菌，

尤其是丝状真菌，可以通过合成相容性的溶质

(盐析策略)来平衡周围环境的渗透压[45]。篮状菌

属(Talaromyces)、附球菌属(Epicoccum)、木霉属

(Trichoderma)、Lundqvistomyces 和无色穗孢属

(Achroiostachys)与电导率呈负相关，与土壤蔗糖

酶活性呈正相关。有证据表明木霉属微生物能

够减少脂质过氧化物的积累，并诱导对氧化损

伤的生理保护，从而有效缓解植物盐胁迫[46-48]。

假阿利什霉属 (Pseudallescheria)、柄孢壳菌属

(Podospora)、未分类葡萄穗霉科(unclassified_f_

Stachybotryaceae)、Lecythophora 和假散囊菌属

(Pseudeurotium)与钾含量呈负相关，与土壤过氧

化氢酶活性呈正相关。

古菌与环境因子的相关性热图(图 5C)显示，

甲烷杆菌属(Methanobacterium)和未分类热源体

纲(unclassified_c_Thermoplasmata)与电导率呈负

相 关 。 最 近 的 研 究 证 明 ， 热 源 体 纲

(Thermoplasmata)中存在极端嗜盐古菌，这些古

菌已经进化出独特的策略来应对渗透胁迫[49]。

甲烷微球菌属(Methanimicrococcus)、厌氧甲烷

氧 化 古 菌 (ANME) -3、 盐 小 盒 菌 属

(Halomicroarcula)、 盐 土 生 古 菌 属

(Haloterrigena)、 无 等 级 深 古 菌 纲 (norank_f_

norank_o_norank_c_Bathyarchaeia)、 norank_f_

norank_o_Marine_Group_ Ⅱ、 norank_f_norank_

o_Marine Benthic Group D 和 DHVEG-1 与电导

率呈正相关，研究发现厌氧甲烷氧化古菌

(ANME)-3 在响应盐胁迫时会通过生成渗透压调

节剂 N(ε)-乙酰-β-L-赖氨酸的应激反应途径[50]。

对于盐土生古菌属这类嗜盐微生物，其胞外聚

合物具有较好的絮凝效果，且具有广谱的盐度

耐受性[51]。

分别对 5 个环境参数(电导率、速效钾、全

钾、土壤蔗糖酶和土壤过氧化氢酶)和微生物群

落进行 RDA 分析，结果如图 6 所示。细菌的

RDA (图 6A)结果表明，2 个主成分分别解释了

方差的 74.45% 和 18.19%，土壤蔗糖酶活性与细

菌群落结构显著相关。真菌(图 6B)的 2 个主成

分分别解释了方差的 60.09% 和 38.44%，真菌群

落与电导率和土壤蔗糖酶活性显著相关。古菌

(图 6C)的 2 个主成分分别解释了方差的 95.00%

和 4.23%，除土壤蔗糖酶外，其余 4 个理化指标

均与古菌菌群落显著相关。这表明排水洗盐对

细菌群落的影响可能主要由有机质变化引起，

而洗盐导致的盐度变化会直接影响真菌和古菌

群落，但古菌群落的影响因素更为复杂。

结合 2.1 节和 2.2 节的分析，排水洗盐后土

壤蔗糖酶活性升高，土壤有机质含量降低，细

菌中的放线菌门和真菌中的子囊菌门含量升高。

这 2 类微生物与有机质的分解密切相关，说明

放线菌门和子囊菌门的丰度升高，其分泌的蔗

糖酶加速了土壤中有机物的分解转化，从而降

低了部分土壤有机质含量，与曹升等[52]研究结

果一致。

上述分析表明，古菌群落结构与电导率、
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钾含量、土壤过氧化氢酶活性均显著相关。即

使非嗜盐古菌在一定生长条件下，细胞内也能

检测到高浓度的钾离子[53]。这些钾离子在细胞

受到适当刺激后会释放至胞外，当钾离子浓度

升高时，会抑制各种酶的分泌或活性[54]。洗盐

前钾离子浓度较高，可能刺激古菌细胞释放钾

离子，从而抑制包括过氧化氢酶在内的酶活性。

排水洗盐后，电导率和钾含量降低，单价阳离

子对酶的抑制作用减弱，酶活性升高。然而，

胞外钾离子浓度降低可能使细胞膜电位发生变

化，阻碍古菌对某些营养物质的主动运输吸收，

进而影响微生物的生长[55]，导致古菌丰富度

降低。

盐 度 会 直 接 影 响 古 菌 群 落[56]。 根 据

FAPROTAX 功能预测(图 7)，可以看到排水洗盐

后，硝酸盐还原、硝酸盐呼吸、好氧氨氧化和

硝化功能的丰度均降低，表明氨被氧化为硝酸

盐或亚硝酸盐的能力减弱。进一步的硝酸盐呼

图6　细菌(A)、真菌(B)和古菌(C)在门水平对理化性质的RDA分析

Figure 6　RDA analysis of physicochemical properties of bacteria (A), fungi (B), and archaea (C) at the phylum 

level.
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吸作用使氮氧化物逐步生成氮气的能力也减弱，

导致氮元素更多地保留在土壤中，这可以从古

菌的角度解释排水洗盐后碱解氮不降反增的原

因。同样地，与硫氧化相关功能的丰度也随排

水洗盐而降低，说明古菌的生长代谢过程中对

硫酸盐含量的贡献与盐度的高低有关。此外，

研究发现盐度增加可能会引起甲烷排放减少[50]。

排水洗盐后，各种形式的产甲烷功能丰度均高

于洗盐前，表明产甲烷古菌可能会利用土壤中

的有机质进行甲烷生成，这从另一角度解释了

排水洗盐后有机质含量降低的原因。

3　结论　结论

排水洗盐是一种常见的盐碱地水利工程改

良方法。本文比较研究了排水洗盐对滨海盐碱

地土壤样品的理化性质和微生物群落结构的影

响，并将不同土壤的微生物群落结构与土壤性

质进行了相关性分析，得到以下结论。

(1) 排水洗盐降低了盐碱土壤的电导率、pH

值、氮磷钾含量以及细菌和古菌的物种丰富度

和物种多样性。然而，洗盐后土壤中蔗糖酶、

过氧化物酶活性和真菌的物种丰富度和物种多

样性在一定程度上有所升高。

图7　古菌群落的FAPROTAX功能预测热图

Figure 7　Heatmap of FAPROTAX function prediction of archaeal community. The abscissa is the sample name, 

and the ordinate is the functional abundance information; The higher the abundance, the redder the color block.
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(2) 通过各理化性质的相关性分析、环境因

子相关性热图和冗余分析可知，电导率与钾元

素含量呈显著正相关性，与土壤过氧化氢酶活

性和土壤蔗糖酶活性呈显著负相关性。总磷含

量与碱解氮含量呈负相关，与钾含量呈正相关；

有效磷含量与土壤碱性磷酸酶活性呈完全负相

关。借助功能预测发现，真菌和古菌与电导率

显著关联，而古菌可能通过对盐度的适应来改

变群落结构。同时，排水洗盐可能间接影响了

N、S、C 元素的形态。

综上所述，本研究在阐明盐碱土环境中微

生物群落结构和功能方面，以及揭示排水洗盐

对盐碱地土壤性质和微生物群落影响机制方面

取得了一定进展。此外，本研究还为理解微生

物在应对土壤改良技术时的响应机理提供了重

要依据，并加深了对极端环境中微生物生存策

略及其在土壤生物地球化学循环中作用的认知。

然而，本研究也发现排水洗盐存在不足之

处。例如，虽然淋洗土壤对降低盐碱有积极作

用，但也导致土壤中营养成分一定程度的流失。

因此，在未来的研究中，可以进一步探索以下

方向：首先，深入研究排水洗盐与其他改良措

施的协同作用机制。通过结合不同的改良措施

(如添加有机物质、施加无机肥料等)，可以更全

面地评估盐碱地土壤改良的效果，并优化改良

策略。其次，开展长期监测研究，以揭示排水

洗盐后土壤性质和微生物群落的动态变化。通

过长期跟踪观察可以更准确地了解排水洗盐对

土壤生态系统的影响，并预测其长期效果。
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