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摘 要：【目的】探究不同盐分类型土壤微生物群落结构特征及其与盐分离子的关联性，为盐碱

土壤改良提供理论依据。【方法】沿北纬 38°采集石家庄(LC)、衡水(SZ)和沧州(HX) 3 个地区的土

壤样品，测定样品中水溶性总盐含量(total content of water-soluble salt, TSS)、盐分离子、酶活性及

微生物群落结构，并采用 Mantel 分析法研究土壤盐分特征与微生物群落结构的相关性。【结果】

在 LC、SZ 和 HX 3 个样地中，土壤电导率(electrical conductance, EC)、TSS、Na+、Cl−、SO4
2−和

NO3
−含量均呈显著增加趋势，而土壤蔗糖酶 (invertase, SC)、碱性磷酸酶 (alkaline phosphatase, 

ALP)、脲酶(urease, UE)和过氧化氢酶(catalase, CAT) 4 种酶的活性则显著降低，表明盐碱土壤中

养分循环受到抑制。3 个盐分类型的土壤细菌和真菌群落 β 多样性差异显著，其中 SZ 的细菌和

真菌 α 多样性与 LC 存在显著差异。HX 土壤中嗜盐的芽单胞菌门(Gemmatimonadota)、粘菌门

(Myxococcota)及具有尿素分解(ureolysis)功能的菌群丰度显著升高，而氮固定(nitrogen fixation)菌群

丰度降低。Mantel 分析表明，Na⁺、Cl⁻等盐分离子与微生物群落组成呈显著负相关，但与耐盐菌

(如 Gemmatimonadota)呈正相关。【结论】不同盐分类型土壤微生物群落存在显著差异，土壤中盐

分离子通过抑制非耐盐菌和选择性富集耐盐菌驱动群落结构变化。微生物群落的改变和土壤酶活

性的降低是盐碱土壤养分循环和供应障碍的关键因素，该研究为盐碱土壤改良中关键菌群的调控

提供了理论依据。
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Abstract: [Objective] To investigate the structural characteristics of microbial communities in the 
soil samples with varying salt types and their associations with salt ions, thus laying a theoretical 
foundation for the amelioration of saline-alkali soil. [Methods] Soil samples were collected from 
three regions: Shijiazhuang (LC), Hengshui (SZ), and Cangzhou (HX) at 38°N. The total soluble 
salt content (TSS), salt ions, enzyme activities, and microbial community structures were 
measured. Mantel analysis was performed to examine the correlations between soil salt 
characteristics and microbial community structures. [Results] In the LC, SZ, and HX regions, the 
levels of soil electric conductivity, TSS, Na+, Cl−, SO4

2−, and NO3
− showed a significant increasing 

trend, while the activities of four soil enzymes (invertase, alkaline phosphate, urease, and catalase) 
exhibited significant decreases, indicating that nutrient cycling was inhibited in saline-alkali soil. 
The β diversity of bacteria and fungi exhibited significant differences among the soil samples of 
three salt types. The α diversity of both bacteria and fungi in SZ showed significant differences 
from that in LC. In HX, the abundance of halophilic phyla such as Gemmatimonadota and 
Myxococcota, as well as the taxa with the function of ureolysis, significantly increased, while that 
of nitrogen-fixing taxa decreased. Mantel analysis indicated that salt ions such as Na+ and Cl− had 
significantly negative correlations with microbial community composition but positive correlations 
with halophilic bacteria, such as Gemmatimonadota. [Conclusion] Microbial communities in the 
soil samples with different salt types exhibited significant differences. Salt ions drove structural 
changes of microbial communities in soil by inhibiting non-halophilic microorganisms and 
selectively enriching halophilic species. The alterations in microbial communities and the reduction 
in soil enzyme activities are key factors contributing to the impairment of nutrient cycling and 
supply in saline-alkali soil. This study lays a theoretical foundation for the regulation of key 
microbial populations in the amelioration of saline-alkali soil.
Keywords: soil salt; microbial community; high-throughput sequencing; correlation analysis

土壤盐碱化是威胁全球生态安全与农业可

持续发展的重大环境问题[1]。目前，全球约有

25% 的土地处于盐碱化状态。由于气候条件不

断恶化，以及农业生产方式缺乏可持续性，预

计到 2050 年，这一比例将攀升至 50%[2]。我国

是全球第三大盐碱地分布国家，盐碱化土壤总

面积约 9 900 万 hm2[3]。土壤盐碱化导致的土壤

退化不仅造成农作物减产 20%−50%，还对生物

圈和生态环境构成了严重威胁[4]。因此，解析盐

碱土壤的微生态响应规律，可以为盐碱土壤改
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良提供理论支撑，这对于缓解土壤盐渍化带来

的环境威胁具有重要意义。

微生物在地球上数量极多且分布广泛，是

各种生态系统的重要组成部分[5]。土壤微生物是

土壤质量的评价指标之一[6]。在盐碱土壤生态系

统中，微生物作为物质循环与能量流动的核心

驱动者，其群落结构及功能演变与土壤盐碱程

度密切相关[7-8]。因此，分析盐碱土壤的微生物

资源，是盐碱耕地资源有效利用和改良的基

础[9]。研究表明，由于盐碱土壤特殊的理化性

质，特异性招募或进化了耐盐碱或嗜盐碱微生

物资源[10-11]，且不同类型或不同程度的盐碱土

壤分布着各异的微生物群落结构[12-13]。例如，

芽单胞菌门通过渗透调节和代谢适应策略在高

盐环境中广泛生存[14-15]，而对盐分敏感的微生

物则受到抑制[16]。这种群落演替不仅改变了微

生物组成，还通过调控碳氮循环等过程影响土

壤生态功能[17]。

然而，尽管目前对我国盐碱土壤微生物已

有诸多研究，但主要集中于少数地区的极端嗜

盐微生物分离鉴定，或针对单一盐碱土壤类型

的微生物菌群分析。研究内容也多聚焦于总盐

含量与微生物多样性的线性关系[18-19]，却忽视

了盐分离子类型对微生物群落结构的驱动机制，

使得盐碱土壤修复的微生物调控策略缺乏精准

性。本研究创新性地沿北纬 38°，从河北省内陆

到沿海，采集石家庄栾城、衡水深州、沧州海

兴 3 种盐分类型的土壤样品，解析细菌和真菌

群落结构特征及其与盐分离子(Na+、C1−、SO4
2−

等)的响应关系。本研究不仅能够深化土壤微生

物对盐碱化适应性机制的理解，还将为不同盐

碱类型土壤的精准改良和功能微生物资源定向

挖掘提供科学支撑，对提升我国盐碱土壤利用

效率具有重要的实践价值。

1　材料与方法　材料与方法

1.1　试验地概况

土壤样品分别采自河北省石家庄市栾城区

栾城镇 (37° 88′15″N，114° 65′24″E)，年均气温

12.8 ℃，年均降水量 474.0 mm，年日照时间

2 177.3 h，土壤类型为潮土；河北省衡水市深州

市护驾池镇(37°89′28″N，115°71′08″E)，年均气

温 13.4 ℃，年降水量 486.0 mm，年日照时间

2 563.0 h，土壤类型为潮土；河北省沧州市海兴

县小山乡(38°16′52″N，117°57′22″E)，年均气温

13.8 ℃ ，年降水量 570.0 mm，年日照时间

2 718.8 h，土壤类型为滨海盐土。

1.2　样品采集与测定方法

土壤样品于小麦拔节期(2023 年 4 月)进行采

集。每个土壤类型区在县域内均匀布设 3 个标

准样地(均为小麦-玉米一年两作种植模式)，面

积均为 1 600 m2 (40 m×40 m)。每个标准样地按

五点取样法采集 0−20 cm 土壤，将土壤表面杂

物去除，按等质量比例混合，制成一个具有代

表性的土壤样品装于无菌密封袋中，共采集

9 个土壤样品。将采集的土壤样品低温保存并迅

速送回实验室，采用四分法在无菌条件下将土

壤样品分为 2 部分：一部分土壤自然风干，过

0.15 mm 筛，用于测定土壤盐分离子和酶活性；

另一部分土壤置于−80 ℃冷冻保存，用于土壤总

DNA 提取和高通量测序。

取过 20 目筛的干土，使用去离子水按照

5:1 的水土比例制备浸提液，使用 pH 计[梅特勒-

托利多仪器(上海)有限公司]测定 pH，采用电导

计(上海仪电科学仪器股份有限公司)测定电导率

(electrical conductance, EC)；水溶性总盐 (total 

content of water-soluble salt, TSS)含量采用残渣烘

干法测定(土水比为 1:5)；Na+和 K+采用 Al2(SO4)3

浸提-火焰光度法测定；Mg2+和 Ca2+采用 LaCl3
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浸提 - 原子吸收分光光度法测定； C1−采用

AgNO3 滴定法测定；SO4
2−采用 BaSO4 比浊法测

定；NO3
−采用离子色谱法测定；HCO3

−采用双指

示剂-中和滴定法测定[20]。土壤酶活性参考郑立

伟等[21]的研究方法，采用南京建成生物工程研

究所的酶活性试剂盒测定，其中土壤蔗糖酶

(invertase, SC)活性采用 DNS 法，碱性磷酸酶

(alkaline phosphatase, ALP) 和 过 氧 化 氢 酶

(catalase, CAT) 活性采用分光光度法，脲酶

(urease, UE)活性采用次氯酸钠苯酚比色法。

采用磁珠法土壤 DNA 提取试剂盒[天根生

化科技(北京)有限公司]进行土壤样品中 DNA 的

提取，以质量合格的 DNA 为模板进行 PCR 扩

增。细菌 16S rRNA 基因的 V3−V4 高变区扩增

上游引物序列为 338F：5′-ACTCCTACGGGAG 

GCAGCA-3 ′ ；下游引物序列为 806R：5′-GGA 

CTACHVGGGTWTCTAAT-3′[22]；真菌 ITS 基因

的 ITS1 区 域 扩 增 上 游 引 物 序 列 为 1737F：

5′-CTTGGTCATTTAGAGGAAGTAA-3 ′ ； 下 游

引物序列为 2043R：5′-GCTGCGTTCTTCATCG 

ATGC-3′[23]。PCR 反应体系 (25 µL)：2×Phanta 

Max Master Mix (p515) 12.5 µL，上、下游引物

(10 µmol/L)各 1 µL，DNA 模板 0.5 µL，ddH2O 

10 µL。PCR 反应条件：95 ℃预变性 5 min；

95 ℃变性 30 s， 60 ℃退火 30 s， 72 ℃延伸

2 min，35 个循环；72 ℃终延伸 5 min。对 PCR

反应产物进行检测、回收和纯化，纯化后的样

品送至北京百迈客生物科技有限公司，利用

Illumina NovaSeq 6000 测序平台进行高通量

测序。

1.3　数据分析

高通量测序得到的原始图像数据文件，经

碱 基 识 别 分 析 转 化 为 原 始 序 列 后 ， 使 用

QIIME 2 v2020.6 中的 DADA2 插件去除引物、

质量滤波、去噪、剪接和嵌合，获得扩增子序

列变体(amplicon sequence variants, ASVs)。土壤

细菌和真菌群落 α 多样性和 β 多样性利用

Origin 2022 软件进行绘制。使用 QIIME 软件生

成不同分类水平上的物种丰度表，并利用 R 语

言工具绘制样品各分类学水平下的群落结构

图。分别使用 FAPROTAX 和 FUNGuild 数据库

对土壤细菌和真菌群落进行功能预测。相关性

分析、Mantel 分析和相关性热图均使用 R 语言

进行绘制。利用 R 语言对细菌和真菌群落中丰

度 前 100 的 ASVs 进行相关性分析，选取

P<0.05 的 ASVs 在 Gephi 软件中对网络进行可

视化。

使用 Excel 2021 进行数据整理，IBM SPSS 

26.0 进行单因素 ANOVA 方差分析。方差分析

后的多重比较采用邓肯法(Duncan)，显著性水平

分别设定为 P<0.05 和 P<0.01。相关性分析采用

Spearman 法。

2　结果与分析　结果与分析

2.1　不同样地土壤盐分差异及其离子

特征

三个样地土壤盐分离子含量具有显著差异

(表 1)，土壤电导率(electrical conductance, EC)、

水 溶 性 总 盐 (total content of water-soluble salt, 

TSS)、Na+、Cl−、SO4
2−、NO3

−含量在 LC、SZ、

HX 样地中依次升高且存在显著差异；HX 土壤

的 EC、TSS、Na+、Mg2+、Cl−、SO4
2−、NO3

−含
量显著高于 SZ 和 LC，为典型的滨海盐碱土壤

的盐离子类型；而 SZ 土壤中 HCO3
−、Ca2+含量

分别为 344.00 mg/kg 和 152.80 mg/kg，显著高于

其他 2 个样地，表明该样地土壤因碳酸盐累积

呈现弱碱性特征。这种离子分布格局与区域水

文条件密切相关：沿海地区受海水影响显著

(HX)，内陆地区地下水开采导致次生盐渍化

(SZ)，而栾城(LC)则因良好的排灌系统维持较低
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的盐分水平。

进一步分析了土壤盐分离子之间的相关性

(图 1)，结果表明土壤 TSS 与 Na+、Cl−、SO4
2−、

NO3
−极显著正相关 (P<0.01)，同时 Na+、Cl−、

SO4
2−、NO3

−这 4 种离子两两之间均存在极显著

正相关(P<0.01)，表明这些离子具有较高的同源

性，且是滨海盐碱的主要贡献离子。土壤 TSS

与 HCO3
−呈显著负相关(P<0.05)，而与 Ca2+呈正

相关，表明 SZ 样地碱性条件下离子的共存机

制。这种不同样地盐分离子特征的差异为后续

分析盐分胁迫对土壤酶活性和微生物群落结构

的影响奠定了基础。

2.2　不同样地土壤酶活性分析

由表 2 结果可知，土壤蔗糖酶 (invertase, 

SC)、碱性磷酸酶(alkaline phosphatase, ALP)、脲

酶(urease, UE)和过氧化氢酶(catalase, CAT) 4 种

酶活性均呈现沿盐分梯度(LC→SZ→HX)依次降

低的趋势。对于 SC 活性而言，HX 和 SZ 分别

比 LC 显著降低 64.45% 和 28.85% (P<0.05)，而

ALP、UE、CAT 活性均为 HX 显著低于 SZ 和

LC (P<0.05)。这表明盐碱化会导致土壤酶活性

降低，从而抑制碳、氮、磷等元素的循环。

土壤酶活性与盐分离子的相关性分析表明

( 图 1)， ALP 和 SC 活性与 TSS、 Na+ 、 Cl−、
SO4

2−、NO3
−这 5 种离子均呈极显著负相关

(P<0.01)，而 CAT 和 UE 活性与这些离子多呈显

著负相关(P<0.05)。

2.3　土壤微生物群落多样性和结构差异

2.3.1　土壤微生物群落多样性指数分析

图 2 为土壤细菌和真菌的 α 多样性分析。

对于细菌群落，ACE 指数在 3 个样地间均存在

显著差异，呈现 LC>HX>SZ (P<0.01) (图 2A)，

Shannon 指数则表现为 LC 和 HX 显著高于 SZ 

(P<0.05) (图 2B)，表明细菌菌群的 α 多样性指数

受盐分显著抑制，而由于不同菌群对盐分的适

应性不同，呈现非单调变化。对于真菌群落，

2 个指数均表现为 LC 显著高于 SZ (P<0.05) 

(图 2C、2D)，而 HX 与另外 2 个样地无显著差

异，说明真菌具有更强的盐分适应性。

主成分分析(PCoA) (图 3)显示，3 个样地的

细 菌 和 真 菌 群 落 均 各 自 聚 类 成 簇 。

PERMANOVA 检验结果显示，细菌群落的变异

解释率为 35.35% (R²=0.353，P<0.01；图 3A)，

真菌群落的变异解释率为 33.81% (R² =0.338，

P<0.01；图 3B)，表明不同样地的细菌和真菌群

落均存在极显著差异。对于细菌和真菌群落而

表1　三个样地土壤盐分离子含量

Table 1　Soil salt ion content in three plots

Treatment

LC

SZ

HX

pH

8.03±
0.09ab

7.95±
0.11b

8.06±
0.04a

EC
(μs/cm)

274.00±
61.88c

397.00±
54.62b

540.33±
16.29a

TSS
(g/kg)

1.36±
0.36c

2.08±
0.32b

2.93±
0.10a

Na+

(mg/kg)

24.33±
1.10c

81.50±
2.59b

96.10±
0.79a

K+

(mg/kg)

17.33±
0.57b

30.10±
1.49a

27.40±
4.90a

Mg2+

(mg/kg)

25.43±
1.37b

21.93±
0.35c

39.70±
0.61a

Ca2+

(mg/kg)

114.37±
4.27c

152.80±
7.48a

142.63±
1.81b

Cl−
(mg/kg)

18.07±
0.21c

73.73±
13.78b

129.03±
1.80a

SO4
2−

(mg/kg)

36.27±
6.55c

93.50±
4.00b

110.23±
1.15a

NO3
−

(mg/kg)

79.17±
16.88c

149.73±
23.84b

187.23±
3.70a

HCO3
−

(mg/kg)

333.00±
19.05b

344.00±
19.05a

279.33±
18.48c

数值为平均值±标准偏差，同一列不同小写字母表示差异显著(P<0.05)。LC：栾城土壤；SZ：深州土壤；HX：海兴土壤，

下同。

Values are mean±SD. Different lowercase letters in the same column indicate significant differences (P<0.05). LC: Luancheng soil; 

SZ: Shenzhou soil; HX: Haixing soil. The same notation applies below.
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言，HX 与 LC、SZ 在横坐标轴上区分明显，而

SZ 和 LC 则沿纵坐标轴分别聚类，说明不同盐

分类型通过改变生态位资源，以不同方式重塑

了微生物群落结构。

图1　土壤盐分离子含量和酶活性的相关性分析。椭圆向左倾斜表示正相关，椭圆向右倾斜表示负相关，

椭圆越小表示相关性越强。红色表示正相关，蓝色表示负相关，颜色越深表示相关性越强。

Figure 1　Correlation analysis of soil salt ion content and enzyme activity. The ellipse tilted to left represent 

positive correlation and to right represent negative correlation. The smaller the ellipse, the stronger the 

correlation. Red represents a positive correlation, and blue represents a negative correlation. The darker the color, 

the stronger the correlation. *: P<0.05; **: P<0.01.

表2　三个样地土壤酶活性特征

Table 2　Characteristics of soil enzyme activity in three plots

Treatment

LC

SZ

HX

SC (mg/(d·g))

57.05±0.08a

40.59±4.64b

20.28±0.01c

ALP (nmol/(h·g))

3 133.47±15.10a

3 047.82±2.62a

1 023.26±18.97b

UE (U/g)

1 926.27±140.48a

1 775.48±154.20a

1 242.18±61.24b

CAT (μmol/(h·g))

425.06±0.43a

411.39±13.74a

334.18±8.13b

数值为平均值±标准偏差，同一列不同小写字母表示差异显著(P<0.05)。

Values are mean±SD. Different lowercase letters in the same column indicate significant differences (P<0.05).
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2.3.2　土壤微生物群落组成分析

如图 4A 所示，3 个样地土壤细菌在门水平

上的组成存在显著差异。在高盐分的 HX 土壤

中，芽单胞菌门 (Gemmatimonadota)和粘菌门

(Myxococcota)为优势门类，其相对丰度显著高

于其他样地(P<0.05)。其中，芽单胞菌门包含极

端耐盐微生物，而粘菌门因含有较多分泌胞外

多糖的微生物而在盐碱环境中广泛存在。在中

盐的 SZ 土壤中，变形菌门(Proteobacteria)和酸

杆菌门(Acidobacteriota)占主导地位；而在低盐

的 LC 土壤中，拟杆菌门(Bacteroidota)、绿弯菌

门(Chloroflexi)和硝化螺旋菌门(Nitrospirota)相对

图2　土壤细菌和真菌α多样性分析。A：细菌的ACE指数；B：细菌的Shannon指数；C：真菌的ACE指

数；D：真菌的Shannon指数。

Figure 2　Analysis of alpha diversity of soil bacteria and fungi. A: ACE index of bacteria; B: Shannon index of 

bacteria; C: ACE index of fungi; D: Shannon index of fungi.

图3　土壤细菌和真菌主坐标(PCoA)图。A：细菌PCoA图；B：真菌PCoA图。

Figure 3　 Main coordinates (PCoA) diagram of the soil bacteria and fungi. A: Bacterial PCoA diagram; B: 

Fungal PCoA plot.
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丰度较高，其功能特征(如有机物分解和氮循环)

与低盐区稳定的生态系统相匹配。门水平的差

异与多样性分析结果(图 3)相互印证，表明盐分

通过改变土壤环境导致了细菌群落的重构，使

HX 与 LC、SZ 的细菌群落显著区分。

图 4B 展示了 3 个样地丰度前 10 位的优势

菌属。HX 土壤中，unclassified_Geminicoccaceae

和 Subgroup_10 的相对丰度显著高于其他样地，

与 HX 土壤中芽单胞菌门的高丰度一致。HX 和

SZ 土壤中 unclassified_Gemmatimonadaceae 的相

对丰度显著高于 LC，表明该菌属具有高盐区的

生 态 适 应 性 。 SZ 土 壤 中 ， unclassified_

Vicinamibacterales、unclassified_Vicinamibacteraceae、

Sphingomonas 和 MND1 的相对丰度较高。

三个样地真菌群落的门水平组成如图 5A 所

示。LC 土壤中，壶菌门(Chytridiomycota)和油壶

菌门(Olpidiomycota)的相对丰度显著高于其他样

地 。 LC 和 HX 土 壤 中 ， 球 囊 菌 门

(Glomeromycota)的相对丰度显著高于 SZ。从属

水 平 分 析 真 菌 群 落 发 现 ， LC 土 壤 中

unclassified_Sordariomycetes 和 油 壶 菌 属

(Olpidium)的相对丰度高于其他样地(图 5B)。与

真菌的 β 多样性分析结果相似，真菌在门和属

水平上均未呈现明显的盐分梯度特征。

2.3.3　土壤微生物群落功能预测分析

对土壤中细菌菌群进行代谢通路富集分析

发现(图 6A)，在高盐的 HX 土壤中，尿素分解

(ureolysis)功能菌显著富集，而氮固定(nitrogen 

fixation)功能菌的丰度则显著降低，表明盐胁迫

驱动微生物功能菌群重建，使土壤氮素含量趋

向于降低，与 HX 土壤中脲酶活性低一致。LC

土壤中有氧化能异养(aerobic chemoheterotrophy)

功能菌显著富集，捕食性或外寄生性(predatory 

or exoparasitic)功能菌的丰度则显著降低，说明

适宜的土壤盐分有利于土壤中有机物的转化。

图 6B 展示了 3 个样地土壤真菌的微生态功

能。LC 土壤中，真菌寄生菌(fungal parasite)和

动物寄生菌(animal parasite)功能菌的丰度显著高

于其他 2 个样地，这与门水平分析中壶菌门和

油壶菌门丰度显著增加相对应，这些菌门中富

含能够分泌几丁质酶的微生物，具有降低病原

真菌和线虫的作用。在高盐的 HX 土壤中，粪腐

真菌 (dung saprotroph) 和木质腐生真菌 (wood 

saprotroph)功能的菌群相对丰度较高，这些功能

图4　土壤细菌组成分析。A：不同组间相对丰度前10的门水平柱形图；B：不同组间相对丰度前10的属

水平柱形图。不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05)。

Figure 4　Analysis of soil bacterial composition. A: Bar chart of the top 10 phyla by relative abundance among 

different groups; B: Bar chart of the top 10 genus by relative abundance among different groups. Different 

lowercase letters indicate significant difference among different treatments at the 0.05 level.
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菌 的 富 集 与 盐 碱 土 壤 中 球 囊 菌 门

(Glomeromycota)丰度显著增加相一致。

2.3.4　土壤微生物群落生态网络分析

表 3 列出了 3 个样地土壤细菌和真菌生态

网络的拓扑参数。研究发现随着盐度的增加，

微生物群落的相互作用显著增强。高盐土壤

(HX)的边数(4 864)和平均度(48.884)显著高于低

盐(LC：边数 3 284，平均度 32.84)和中盐土壤

(SZ：边数 3 319，平均度 33.19)，表明高盐环境

下微生物之间的连接更为密集。模块化值从 LC

图6　土壤细菌和真菌功能分析。A：不同组间相对丰度前10的细菌功能柱形图；B：不同组间相对丰度

前10的真菌功能柱形图。不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05)。

Figure 6　Functional analysis of soil bacteria and fungi. A: Bar chart of the top 10 bacterial function by relative 

abundance among different groups; B: Bar chart of the top 10 fungal function by relative abundance among 

different groups. Different lowercase letters indicate significant difference among different treatments at the 0.05 

level.

图5　土壤真菌组成分析。A：不同组间相对丰度前10的门水平柱形图；B：不同组间相对丰度前10的属

水平柱形图。不同小写字母表示处理间差异显著(P<0.05)。

Figure 5　Analysis of soil fungal composition. A: Bar chart of the top 10 phyla by relative abundance among 

different groups; B: Bar chart of the top 10 genus by relative abundance among different groups. Different 

lowercase letters indicate significant difference among different treatments at the 0.05 level.
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的 0.824 降至 HX 的 0.747，图密度从 0.165 增至

0.247，进一步说明高盐土壤中微生物网络结构

更加复杂且紧密。细菌和真菌的比例在各处理

中保持相对稳定(约 50%:50%)，但高盐 HX 土壤

中负相关比例略有增加(31.66%)(图 7)，表明盐

度升高可能加剧了微生物之间的竞争关系。总

体而言，盐度显著影响了微生物网络的拓扑结

构，增强了微生物间的相互作用，同时可能促

进了竞争性关系的形成。

2.4　土壤盐分因子与微生物群落相关性

分析

如图 8 所示，Mantel 分析揭示了盐分离子

对微生物群落的多维度调控作用。在微生物结

构方面，土壤 Na+、Cl−、SO4
2−、NO3

−与微生物

群落组成呈极显著负相关，K+、Ca2+与其呈显著

负相关。土壤 TSS、Na+、Cl−、SO4
2−与微生物

群落功能呈极显著负相关，K+、Mg2+、Ca2+、

NO3
−与微生物群落功能呈显著负相关。这也进

一步证明，盐分越高土壤微生物群落结构越简

单，微生物群落总体功能越低，而土壤微生物

功能的降低也影响了土壤的酶活性。

采用相关性热图分析了土壤盐分因子与微

生物菌属及其功能的相关性(图 9)。土壤 TSS、

Na+、Cl−、SO4
2−、NO3

−构成了盐分因子的核心

表3　不同样地土壤细菌和真菌群落共现网络特征参数

Table 3　Characteristics of co-occurrence network of bacterial and fungal communities in different places

Treatment

LC

SZ

HX

Number of
nodes

199

200

200

Number of
edges

3 284

3 319

4 864

Modularity

0.824

0.819

0.747

Network
density

0.165

0.167

0.247

Average
degree

32.84

33.19

48.88

Bacterial
ratio (%)

50.00

50.00

49.75

Fungal
ratio (%)

50.00

50.00

50.25

Positive
correlation (%)

72.56

66.32

68.34

Negative 
correlation (%)

27.44

33.68

31.66

图7　细菌和真菌菌群共线网络图。A：LC；B：SZ；C：HX。节点表示ASVs，点的大小表示不同ASVs

丰度，绿色节点代表细菌，红色节点代表真菌；2个节点之间的连接表示显著相关(P<0.05)，红色表示正

相关，绿色表示负相关。

Figure 7　Co-occurrence network of bacterial and fungal community. A: Luancheng soil; B: Shenzhou soil; C: 

Haixing soil. The nodes represent ASVs, and the size of the nodes indicates the abundances of different ASVs. 

Green nodes represent bacteria, while red nodes represent fungi. The connection between two nodes stands for a 

significant correlation (P<0.05). Positive correlations are in red, whereas negative correlations in green edges.
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调 控 模 块 ， 与 unclassified_Sordariomycetes、

Olpidium 等 呈 负 相 关 ， 与 unclassified_

Geminicoccaceae、 Subgroup_10、 unclassified_

Gemmatimonadota 等呈显著正相关(图 9A)。在

功能层面上，则与动物寄生菌(animal parasite)、

真菌寄生菌 (fungal parasite)、氮固定 (nitrogen 

fixation)等功能菌呈显著负相关，与粪腐真菌

(dung saprotroph)、尿素分解(ureolysis)等功能菌

呈显著正相关(图 9B)。本研究结果进一步表明，

土壤中盐分离子与土壤群落结构与功能具有显

著相关性。

3　讨论　讨论

3.1　土壤盐分离子类型和含量对土壤酶

活性及微生物多样性的影响

土壤盐渍化是造成滨海土壤质量下降的重

要原因之一[24]。本研究结果显示，从内陆到滨

海，土壤 TSS、Na+、Cl−、SO4
2−、NO3

−等含量

呈现规律性的由低到高的趋势，且差异显著。

土壤 TSS 与这 4 种离子含量呈现强相关性，

8 种离子之间大多呈显著正相关，这与前人对滨

海盐碱区土壤盐离子的研究结果基本一致[25-26]。

土壤酶活性作为土壤质量的重要指标之一，其

变化反映了土壤生物化学过程的活跃程度[27]。

研究发现，随着土壤盐分含量的增加，土壤酶

活性(SC、ALP、UE、CAT)显著降低，与 Yang

等[28]研究结果相似，说明盐碱土壤中养分循环

受到抑制。这种抑制作用可能是由于高盐环境

对酶的结构和功能产生影响，同时也可能与微

生物群落的变化有关[29]。微生物作为土壤系统

中最为重要的活性因子，是土壤酶的主要产生

者[30]，微生物种群的改变直接影响着土壤酶活

性[31]。微生物多样性是土壤生态系统功能的基

础，反映了土壤生态系统的复杂性和稳定性[32]。

不同盐分土壤微生物菌群的 α 和 β 多样性分析

表明，不同样地间呈现显著差异，但未呈现随

图8　土壤盐分因子与微生物群落的Mantel分析

Figure 8　Mantel analysis of soil salinity factors and microbial communities.
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图9　土壤盐分因子与微生物群落的相关性分析。A：土壤盐分因子与微生物菌属的相关性分析；B：土

壤盐分因子与微生物功能的相关性分析。红色表示正相关，蓝色表示负相关，颜色越深，相关性越强。

Figure 9　Correlation analysis between soil salinity factors and microbial communities. A: Correlation analysis 

between soil salinity factors and microbial genera; B: Correlation analysis of soil salt factor and microbial 

function. Red represents a positive correlation, and blue represents a negative correlation. The darker the color, 

the stronger the correlation. *: P<0.05; **: P<0.01.
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盐分逐渐升高而规律性变化，这与前人的研究

结果一致[33-34]。这种结果一方面表明微生物多

样性受多种环境因子的影响，构成土壤盐分的

离子种类和浓度均对微生物菌群的构建具有重

要作用，另一方面也进一步说明土壤中微生物

种群复杂，不同种群的微生物对盐分胁迫的反

应不同[35]。

3.2　微生物菌群的结构和功能及其与盐

分因子的相关性

在盐碱土壤中广泛分布着大量发挥重要功

能的微生物类群[36]。近年来，有关盐碱土壤的

微生物研究受到了广泛关注，相关研究发现不

同地域盐碱土的微生物群落组成及优势菌群差

异显著[5-6,19]。本研究对比分析沿北纬 38°由内陆

向沿海 3 个不同盐碱程度的土壤微生物结构发

现，随着土壤盐分含量的增加，土壤芽单胞菌

门及其 unclassified_Gemmatimonadota、变形菌

门的 unclassified_Geminicoccaceae、酸杆菌门的

Subgroup_10 等相对丰度显著升高，且菌属与

TSS、Na+、Cl−、SO4
2−、NO3

−呈显著正相关。

芽单胞菌门具有嗜盐的特点，属于典型的嗜盐

菌类群，通过渗透调节可以有效抵抗盐胁迫，

且对极端环境具有较强的耐受性[37]。变形菌门、

酸杆菌门及其菌属可能有助于维持微环境的平

衡，增强抵御盐胁迫的能力[38]。

土壤功能预测分析可以为深入理解土壤养

分转化的微生物驱动过程提供依据[39]。本研究

发现盐碱化程度高的 HX 土壤中尿素分解

(ureolysis)功能菌丰度升高，而氮固定(nitrogen 

fixation)功能菌丰度降低。这表明土壤盐碱化可

能通过改变微生物群落的功能组成，不利于土

壤中氮素保留[40]，该结果也进一步说明了盐碱

土壤中氮素匮乏和过量流失的微生物机制[41]。

此外，HX 土壤中粪腐真菌(dung saprotroph)等功

能菌群丰度增加，粪腐真菌在分解有机物质时

会消耗大量土壤养分(如氮、磷等)，这可能导致

植物可利用的养分减少[42]。这种现象进一步说

明了盐碱化对土壤生态系统的负面影响，并为

优化盐碱土壤的养分管理提供了理论依据。

土壤生态网络揭示了微生物群落之间的相

互作用及其对环境变化的响应[43]。结果表明，

土壤盐分不仅改变了微生物网络的拓扑结构，

还可能通过增强竞争性相互作用影响生态功

能[44]。未来的研究可进一步探讨这些变化对土

壤生态系统稳定性和功能的影响。

4　结论　结论

由内陆到沿海的 LC、SZ 和 HX 样地土壤呈

现显著的盐分含量和种类差异，其中盐分含量

高低与土壤 SC、ALP、UE、CAT 酶活性呈显著

负相关，表明盐分升高导致土壤中碳、氮、磷

等元素循环受阻。盐分离子含量和类型导致了

土壤细菌和真菌群落的 α、β 多样性的差异，并

引起了微生物菌群结构和功能的变化，表明土

壤中盐分离子通过抑制非耐盐菌和选择性富集

耐盐菌驱动群落结构变化。微生物群落的改变

和土壤酶活性的降低是盐碱土壤养分循环和供

应障碍的关键，该研究为盐碱土壤改良中关键

菌群的调控提供了理论依据。
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