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松嫩草原盐碱土细菌多样性分析
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摘　 要:以松嫩盐碱草原 ３ 种不同盐碱程度的盐碱土为材料ꎬ应用高通量测序技术ꎬ研究了 ３ 种不同程度盐碱土

壤的细菌群落结构ꎮ 结果表明:３ 种盐碱土的理化性质差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬｐＨ 值、碱化度随着盐碱化程度增加而增

大ꎬ而碱解氮、速效钾和有机质含量随着盐碱化程度增加而降低ꎻ３ 种盐碱土共获得 ２８４１ 个 ＯＴＵꎬ分属于 ３９ 个细菌

门ꎬ其中酸杆菌门、变形菌门等 １０ 个菌门是盐碱土中最主要的细菌门类ꎻ轻度盐碱土中酸杆菌门占主导地位ꎬ相对丰

度为３２.２８％ꎬ中度盐碱土中变形菌门占主导地位ꎬ相对丰度为 １９.８７％ꎬ重度盐碱土中放线菌门占主导地位ꎬ相对丰

度为 ２２.５７％ꎻＲＤＡ 分析表明ꎬ酸杆菌门、硝化螺旋菌门、广古菌门、ＴＭ７ 等的相对丰度与碱解氮、有机质以及速效钾

含量呈正相关ꎬ疣微菌门的相对丰度与有效磷含量呈正相关ꎬ放线菌门、浮霉菌门、拟杆菌门、芽单胞菌门、厚壁菌门

的相对丰度与 ｐＨ 值、碱化度呈正相关ꎮ
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国有 ３６７ 万 ｈｍ２ 盐碱地[１]ꎬ其主要分布于东北平

原、华北平原、西北沙漠及沿海地区[２]ꎮ 松嫩平原

地处干旱－半干旱地区ꎬ是世界三大苏打型盐渍区

之一ꎬ其受盐害土壤超过 ３０ 万 ｈｍ２ꎮ 松嫩盐碱地不

同于其他地方的特点是ꎬ其土壤中含大量的碳酸钠

和碳酸氢钠ꎬ同时伴随着高 ｐＨ 值、高钠吸收率及表

层土高度碱化[３]ꎮ 由于受到化学性质的影响ꎬ土壤

的物理性质变得很差ꎬ例如土壤粘度大ꎬ透气、透水

性差等[４]ꎮ 随着世界人口的日益增加和城市化进

程的推进ꎬ耕地面积逐年减少ꎬ在这样的双重压力

下ꎬ有效开发利用盐碱地资源ꎬ是维持农业的可持

续发展ꎬ进一步挖掘盐碱化地区农业发展潜力的一

条重要出路ꎮ
由于土壤中积累大量的 Ｎａ＋、ＣＯ２－

３ 和 ＨＣＯ－
３ꎬ生

存在这里的微生物需要面临高盐和高 ｐＨ 值的双重

影响ꎮ 目前研究主要集中在盐土或者碱土中的微

生物多样性分析ꎮ 如 Ｌｏｚｕｐｏｎｅ 等[５] 研究了陆地和

水生环境中细菌群落的多样性ꎬ发现盐度是影响细

菌群落组成的主要因素ꎻＣａｎｆｏｒａ 等[６] 研究地中海半

干旱地区极端高盐度土壤微生物群落结构和生物多

样性发现ꎬ古菌群落的丰度和多样性与土壤盐度呈正

相关ꎬ而细菌群落的多样性和丰度随盐度梯度的增加

而呈下降趋势ꎻＲａｔｈ 等[７] 研究了不同盐渍程度下的

细菌多样性发现ꎬ微生物群落耐盐性与土壤盐度密切

相关ꎬ盐分对细菌群落有很强的过滤作用ꎬ高盐环境

对 Ｓａｌｉｎｉｓｐｈａｅｒａｃｅａｅꎬ Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ 以及 Ａｌｔｅｒｏ￣
ｍｏｎａｄａｃａｅａ 等细菌科的物种具有较强的富集作用ꎮ 然

而对于松嫩苏打盐碱地这种高盐、高 ｐＨ 值同时作用的

土壤微生物群落结构及功能的研究还鲜有报道ꎮ
相比于磷脂脂肪酸法和 ＰＣＲ－ＤＧＧＥ 法ꎬ高通量

测序技术具有更多的优点ꎬ其测序深度高ꎬ可以检

测到那些不可培养的微生物群落ꎬ能更加真实地揭

示原位环境中微生物群落组成ꎬ因此ꎬ在研究环境

微生物多样性中应用越来越广泛ꎮ Ｚｈｏｕ 等[８] 利用

高通量测序法研究了不同退化程度下青藏高原高

寒草原土壤微生物群落的变化ꎬ结果发现青藏高原

退化草原土壤中细菌群落以放线菌门为主ꎬ其次是

变形菌门ꎻ牛世全等[９] 发现ꎬ河西走廊盐碱土壤中

变形菌门占主导地位ꎬ其余主要的细菌群落依次是

放线菌门、拟杆菌门、酸杆菌门等 ９ 个菌门ꎮ 本研究

采用高通量测序技术对 ３ 种不同程度盐碱草原土壤

细菌群落结构进行分析ꎬ旨在揭示不同盐度和碱度

协同作用下的草原土壤微生物群落结构ꎬ对了解松

嫩草原苏打盐碱土壤细菌群落结构的多样性及开

发利用极端环境微生物资源具有重要意义ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 样品采集

采样点位于黑龙江省大庆市一处未经人为破

坏的盐碱草原(４６°３６′２３″Ｎꎬ １２５°１０′４４″Ｅ)ꎮ 根据植

被密度和地面白色碱斑的程度ꎬ将其划分为 ３ 种类

型:地表无白色碱斑ꎬ且植被生长茂盛的地块为轻

度盐碱化土(ＳＳ)ꎻ地表有少量白色碱斑ꎬ且有稀疏

植被生长的地块为中度盐碱化土(ＭＳ)ꎻ地表有大量

白色碱斑ꎬ且无植被覆盖的地块为重度盐碱化土

(ＨＳ)ꎮ ２０１７ 年 ９ 月 １２ 日采样ꎬ每个类型土壤随机

选取 ５ 个点ꎬ用铁锹采取地面 ０~２０ ｃｍ 土层深处土

样ꎬ挑出枯草、草根及石块ꎬ混匀ꎬ装在无菌塑料袋

中ꎬ置于干冰中运回实验室ꎮ 将土壤分为两份ꎬ一
份风干后用于土壤理化性质的测定ꎬ另一份于

－８０℃储存用于土壤微生物多样性测定ꎮ
１.２　 植被覆盖密度统计

在草原上分别选取地表无白色碱斑ꎬ且植被覆

盖度良好的地块以及地表有少量白色碱斑ꎬ且有稀

疏植被覆盖的地块各 ５ 块ꎬ每块面积取 ０.５ ｍ×０.５
ｍꎬ统计样方内植被植株数量ꎬ求得平均值后换算为

每平方米内植株数量ꎮ
１.３　 土壤性质测定

土壤 ｐＨ 值、碱解氮、有效磷、速效钾、有机质、
碱化度、可溶性盐含量测定参照吕贻忠等[１０]、姜海

燕[１１]方法进行ꎬ并稍加改进ꎮ
１.４　 ＤＮＡ 提取与 ＰＣＲ 扩增

采回的土样按照土壤基因组 ＤＮＡ 提取试剂盒

操作说明提取土壤细菌基因组总 ＤＮＡꎬ用 ＮａｎｏＤｒｏｐ
２０００ 紫外微量分光光度计及 １％琼脂糖凝胶电泳检

测基因组 ＤＮＡ 的质量与完整性ꎻ利用引物 ５１５Ｆ(ＧＴ￣
ＧＣＣＡＧＣＭＧＣＣＧＣＧＧ ) 和 ９０７Ｒ ( ＣＣＧＴＣＡＡＴＴＣ￣
ＭＴＴＴＲＡＧＴＴＴ)扩增土壤细菌的 １６Ｓ ｒＤＮＡ 的 Ｖ４－Ｖ５
区ꎬ扩增完成后以 ２％琼脂糖凝胶电泳检测扩增结果ꎬ
利用 ＤＮＡ 纯化试剂盒对 ＰＣＲ 产物进行纯化ꎮ
１.５　 测序与分析

纯化后的 ＰＣＲ 产物由深圳华大基因股份有限

公司进行高通量测序ꎮ 测序完成后ꎬ在生物信息学

分析之前对原始数据进行处理ꎬ通过去除被适配

器、模糊碱基污染的序列以便获得更准确和可靠的

结果ꎮ 使用 ＦＬＡＳＨ 和 Ｔｒｉｍｍｏｍａｔｉｃ 软件对序列进行

优化ꎬ方法和参数如下:(１)过滤 ｒｅａｄｓ 尾部质量值

２０ 以下的碱基ꎬ设置 ２５ ｂｐ 的窗口ꎬ如果窗口内的平

均质量值低于 ２０ꎬ从窗口开始截去后端碱基ꎬ过滤
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质控后 ２５ ｂｐ 以下的 ｒｅａｄｓꎬ去除含 Ｎ 碱基的 ｒｅａｄｓꎻ
(２)根据 ＰＥ ｒｅａｄｓ 之间的 ｏｖｅｒｌａｐ 关系ꎬ将成对 ｒｅａｄｓ
拼接成一条序列ꎬ最小 ｏｖｅｒｌａｐ 长度为 １０ ｂｐꎻ(３)拼
接序列的 ｏｖｅｒｌａｐ 区允许的最大错配比率为 ０.２ꎬ筛
选不符合序列ꎻ(４)根据序列首尾两端的 ｂａｒｃｏｄｅ 和

引物区分样品ꎬ并调整序列方向ꎬｂａｒｃｏｄｅ 允许的错

配数为 ０ꎬ最大引物错配数为 ２ꎻ经过优化后的数据

利用 ＱＩＩＭＥ 进行质控过滤以及 ＯＴＵ 聚类ꎬ聚类相似

度为 ０.９７ꎬ聚类完成后在 Ｓｉｌｖａ 数据库中进行比对ꎬ
对各个样本的 ＯＴＵ 在各分类等级上的群落组成进

行注释ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 植被覆盖密度调查

盐碱地面植物的覆盖与生长状况可以直接反

映出土壤环境的好坏ꎮ 通过对 ０.５ ｍ×０.５ ｍ 样方内

的植株数量进行统计ꎬ经换算后结果如图 １ 所示ꎮ ３
种盐碱地的植被覆盖密度明显不同ꎬ轻度盐碱土地

块(ＳＳ)植株数量最多ꎬ覆盖密度最大ꎬ为 ２ ９８５ 株
ｍ－２ꎬ中度盐碱土地块(ＭＳ) 覆盖密度为 ８８０ 株
ｍ－２ꎬ重度盐碱土块(ＨＳ)无植被生长ꎮ 植被覆盖度

的差异可能是由于土壤的 ｐＨ 值、含盐量及养分等

因素造成的ꎮ
２.２　 土壤理化性质分析

对土壤的理化性质及肥力指标进行了测定ꎬ结
果如表 １ 所示ꎮ 土样 ＳＳ 的 ｐＨ 值为８.２４ꎬＭＳ 的 ｐＨ
值为 ９.５２ꎬＨＳ 的 ｐＨ 值为 １０.２０ꎬ３ 种土样的 ｐＨ 值均

大于 ８ꎬ是典型的碱土ꎮ 随土壤盐碱化加重 ｐＨ 值逐

渐增大ꎬ这可能与其含盐种类、含盐量及碱化度有

关ꎬ也有可能是轻度盐碱土和中度盐碱土上有植物

长期生长ꎬ植物根系分泌的有机酸及植物残体的分

解降低了土壤的 ｐＨ 值ꎮ ３ 个类型的土壤中ꎬ中度盐

碱土的盐含量最高ꎬ达到 １.４３％ꎬ轻度盐碱土含盐量

最低为 ０.３０％ꎮ 在碱化度上ꎬ随着盐碱程度的加重ꎬ
碱化度也随之增加ꎬ重度盐碱土的碱化度最大ꎬ为

８４.５９％ꎬ轻度盐碱土的碱化度为２３.２８％ꎬ碱化度均

大于 ２０％ꎬ为碱土ꎮ ３ 种土样无论是在可溶性盐总

量还是碱化度指标上均具有显著差异ꎮ 在肥力指

标方面ꎬ随着盐碱程度的提高ꎬ碱解氮、速效钾、有
效磷和有机质的含量降低ꎬ轻度盐碱土的碱解氮、
速效钾、有效磷和有机质含量最高ꎬ分别为 ３０３ ｍｇ
ｋｇ－１、４０２ ｍｇｋｇ－１、２０.３ ｍｇｋｇ－１、３２.７０ ｇｋｇ－１ꎬ
重度盐碱土各项肥力指标均为最低ꎮ
２.３　 土壤微生物群落高通量测序分析

经过测序分析ꎬ３ 组土壤样品的稀释曲线如图 ２
(ａ)所示ꎬ稀释曲线趋于平缓ꎬ说明测序趋于饱和ꎬ
所取序列数能较为真实地反映出样本中的细菌群

落ꎮ 同时物种覆盖指数表明ꎬ测序数据能包含样品

中 ９９％以上的物种ꎬ能较好地反映出样品中的细菌

群落组成ꎬ但仍然有少量细菌可能未被发现ꎮ
如图 ２(ｂ)所示ꎬ３ 组样本共得到 ２８４１ 个 ＯＴＵꎬ

其中 ＳＳ、ＭＳ 和 ＨＳ 组各有 １４６２、１４２３、１０３０ 个 ＯＴＵꎻ
ＳＳ 组中特有的 ＯＴＵ 为 ９１４ 个ꎬＭＳ 组中特有的 ＯＴＵ
为 ５６５ 个ꎬＨＳ 组中特有的 ＯＴＵ 为 ４７６ 个ꎮ 通过对

各样本中的 ＯＴＵ 数目进行分析后发现ꎬ３ 种不同盐

碱程度的盐碱土 ＯＴＵ 数目 ＳＳ>ＭＳ>ＨＳꎬ说明轻度盐

碱土的细菌类群最为丰富ꎬ重度盐碱土中细菌类群

最少ꎻＳＳ 组与 ＨＳ 组共有 ＯＴＵ 仅为 ２１６ 个ꎬ说明这两

　 　 注:图中不同小写字母表示处理间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ 下同ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｍｅａｎｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｍｏｎｇ

ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ (Ｐ<０.０５) . Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.
图 １　 不同盐碱地植被密度统计

Ｆｉｇ.１　 Ｖｅｇｅｔａｔｉｏｎ ｃｏｖｅｒａｇｅ ｄｅｎｓｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｌｉｎｅ￣ａｌｋａｌｉ ｌａｎｄ

表 １　 松嫩平原不同盐碱化土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ Ｓｏｎｇｎｅｎ Ｐｌａｉｎ
土壤样品

Ｓｏｉｌ
ｓａｍｐｌｅ

ｐＨ
可溶性盐
含量 / ％

Ｓｏｌｕｂｌｅ ｓａｌｔ

碱化度 / ％
Ｅｘｃｈａｎｇｅ ｓｏｄｉｕｍ

ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

碱解氮 / (ｍｇｋｇ－１)
Ａｌｋａｌｉ￣ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ

速效钾 / (ｍｇｋｇ－１)
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｐｏｔａｓｓｉｕｍ

有效磷 / (ｍｇｋｇ－１)
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

有机质 / (ｇｋｇ－１)
Ｏｒｇａｎｉｃ
ｍａｔｔｅｒ

ＳＳ ８.２４±０.０４ｃ ０.３０±０.０４ｃ ２３.２８±０.９７ｃ ３０３±３ａ ４０２±４ａ ２０.３±０.６ａ ３２.７０±１.６１ａ
ＭＳ ９.５２±０.０７ｂ １.４３±０.０５ａ ７７.２９±０.７５ｂ ５６±２ｂ ３２０±６ｂ １８.６±０.３ｂ ６.４７±０.６０ｂ
ＨＳ １０.２０±０.０３ａ ０.８５±０.０６ｂ ８４.５９±０.５９ａ ５０±２ｂ ２６８±６ｃ ２.９±１.０ｃ １.５６±０.２６ｃ

　 　 注:不同小写字母表示处理间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎬ下同ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｍｅａｎｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｍｏｎｇ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ (Ｐ<０.０５) . Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.
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图 ２　 盐碱土壤样品稀释曲线与 ＯＴＵ 数量韦恩图
Ｆｉｇ.２　 Ｒａｒｅｆａｃｔｉｏｎ ｃｕｒｖｅ ａｎｄ Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＯＴＵ ｎｕｍｂｅｒ ｉｎ ｓａｌｉｎｅ￣ａｌｋａｌｉ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

组土壤的细菌类群一致性最低ꎬ差异较为明显ꎮ 从

整体来看ꎬ３ 种盐碱土各自特有的 ＯＴＵ 数目占总

ＯＴＵ 数的比例较大ꎬ虽然有一部分一致的细菌群

落ꎬ但是三者之间的细菌群落差异还是较为明显ꎬ
ＰＣＡ 分析也得到了一致的结果(图 ３)ꎮ
２.４　 细菌群落结构分析

通过对 ３ 组盐碱土样细菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ Ｖ４－Ｖ５ 区

进行测序、比对后发现ꎬ共有 ３９ 个菌门被检测出来

(图 ４ａ)ꎬ其中 ＳＳ 组中检测到 ３２ 个菌门ꎬＭＳ 组检测

到 ３４ 个菌门ꎬＨＳ 组中检测到 ３１ 个菌门ꎮ 酸杆菌门

(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)、变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、泉古菌

门(Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ)、放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、绿弯

菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)、浮霉菌门(Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ)、拟杆

菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)、芽单胞菌门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅ￣
ｔｅｓ)、疣微菌门(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ)以及硝化螺旋菌门

(Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ) 为 ３ 种盐碱土壤中最主要的菌门ꎮ
ＷＳ３、ＧＡＬ１５、ＧＮ０４、ＬＤ１、ＮＣ１０ 为 ＳＳ 组特有菌门ꎬ
Ｋａｚａｎ－３Ｂ－２８、ＷＰＳ－２ 为 ＭＳ 组特有菌门ꎮ 随着盐

碱化程度的增加ꎬ泉古菌门的相对丰度从 １０.４８％减

少到 １.２５％ꎬ酸杆菌门的相对丰度也急剧下降ꎬ从
ＳＳ 组中的 ３２.２８％下降到 ＭＳ 组中的 ９.６４％ꎬ但在

ＭＳ 与 ＨＳ 组中相对丰度差异不大ꎮ 然而放线菌门

和浮霉菌门的相对丰度却从 ７.７４％、４.６３％增加到

２２.５７％、８.２８％ꎮ 拟杆菌门和芽单胞菌门的相对丰

度也有增加的趋势ꎬ分别从 ４. １１％、４. １０％增加到

１０.６４％、１８.８０％ꎬ但是二者在 ＭＳ 和 ＨＳ 中的相对丰

度差异不大ꎮ 另外ꎬ变形菌门和绿弯菌门的相对丰

度在 ＭＳ 组中最高ꎬ在 ＨＳ 和 ＳＳ 组中差异不大ꎮ
在属分类水平上ꎬ除去未命名的菌属ꎬ共有 １２

个菌属被鉴定出来ꎬ其中 ＳＳ 组 ７ 个ꎬＭＳ 组 １１ 个ꎬ
ＨＳ 组 １１ 个ꎬＫＳＡ１ 为 ＨＳ 组中特有菌属ꎮ 热图分析

表明(图 ４ｂ)ꎬＳＳ 和 ＭＳ 的微生物类群相似度较高ꎬ

图 ３　 样本主成分分析
Ｆｉｇ.３　 ＰＣＡ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

聚为一类ꎮ 盐单胞菌属 (Ｈａｌｏｍｏｎａｓ)、浮霉菌属

(Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ)、Ｒｕｂｒｉｃｏｃｃｕｓ 的相对丰度与盐碱土的

盐碱程度呈正相关ꎬＣａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｅｎｔｏｔｈｅｏｎｅｌｌａ、Ｃａｎｄｉ￣
ｄａｔｕｓ＿Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ 的相对丰度与盐碱土的盐碱程

度呈负相关ꎬ而土壤杆菌属(Ａｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ)、纤维弧

菌属(Ｃｅｌｌｖｉｂｒｉｏ)、Ｅｕｚｅｂｙａ、Ｐｏｎｔｉｂａｃｔｅｒ、Ｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ 主

要在 ＭＳ 组中聚集ꎮ ＳＳ 组与 ＭＳ 组中相对丰度最大

的菌 属 均 为 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ ＿ Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ ( １０. ４３％、
２.１８％)ꎬ此外ꎬＲｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ(１.２９％)、Ｅｕｚｅｂｙａ(１.５１％)
均为 ＭＳ 组中优势菌属ꎻ在 ＨＳ 组中相对丰度最大的

菌属为 ＫＳＡ１(３.１８％)ꎬ其他优势菌属还有 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ
＿Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａ (１. ２５％)、浮霉菌属 (Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓ)
(１.０８％)以及盐单胞菌属(Ｈａｌｏｍｏｎａｓ)(１.３７％)ꎮ
２.５　 环境因子与菌群关联分析

ＲＤＡ 分析可以得到环境因子与样本分布和菌

群结构之间的关系ꎮ 本研究通过 Ｃａｎｏｃｏ ４. ５ Ｆｏｒ
Ｗｉｎｄｏｗｓ 软件对土壤理化因子对菌群结构的影响进

行分析ꎬ理化因子包括可溶性盐(Ｓｏｌｕｂｌｅ ｓａｌｔ)、ｐＨ
值、碱化度(ＥＳＰ)、碱解氮(ＡＮ)、有效磷(ＡＰ)、速效

钾(ＡＫ)和有机质(ＯＭ)含量ꎬ这些环境因子与细菌
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群落结构有着密不可分的关系ꎮ 如图 ５ 所示ꎬ碱化

度、可溶性盐含量、ｐＨ 值与土壤的肥力因子(碱解

氮、有效磷、速效钾和有机质含量)呈负相关ꎬ从环

境因子与样本之间的关系来看ꎬ轻度盐碱土与土壤

肥力因子呈正相关ꎬ与 ｐＨ 值、碱化度和可溶性盐含

量呈负相关ꎬ而中度和重度盐碱土则与轻度盐碱土

相反ꎮ 环境因子与菌群结构的关系如图 ５(ａ)所示ꎬ
这些细菌门类几乎被分成了 ４ 组ꎬ第Ⅰ组包括放线

菌门、浮霉菌门、拟杆菌门、芽单胞菌门、厚壁菌门

在内的 ５ 个菌门占整个群落相对丰度的４４.３１％ꎬ它
们的相对丰度与土壤 ｐＨ 值、碱化度呈正相关ꎻ第Ⅱ
组包括酸杆菌门、泉古菌门、硝化螺旋菌门、广古菌

门、ＴＭ７ 在内的 ５ 个菌门的相对丰度占总丰度的

２５.１９％ꎬ它们的相对丰度与碱解氮、有机质以及速

效钾含量呈正相关ꎻ而第Ⅲ组仅有疣微菌门和绿弯

菌门ꎬ它们的相对丰度分别与有效磷含量和可溶性

盐含量呈正相关ꎮ
环境因子与菌属的关系如图 ５(ｂ)所示ꎬ这些细

菌属被分成了 ３ 组ꎬ第Ⅰ组包括 ４ 个菌属ꎬ即盐单胞

菌属、ＫＳＡ１、浮霉菌属、Ｒｕｂｒｉｃｏｃｃｕｓꎬ其丰度与土壤的

碱化度和 ｐＨ 值呈正相关ꎻ第Ⅱ组包括 ６ 个菌属ꎬ分
别为土壤杆菌属、纤维弧菌属、尤泽比氏菌属、Ｇｅｍ￣
ｍａｔａ、Ｐｏｎｔｉｂａｃｔｅｒ、红色杆菌属ꎬ其丰度与土壤的可溶

性盐 含 量 呈 正 相 关ꎻ 第 Ⅲ 组 仅 有 ２ 个 菌 属ꎬ
Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｅｎｔｏｔｈｅｏｎｅｌｌａ 和氨氧化菌属ꎬ其丰度与土

壤有机质、碱解氮、速效钾等肥力指标呈正相关ꎮ

图 ４　 不同盐碱土壤样品中细菌组成
Ｆｉｇ.４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｌｉｎｅ￣ａｌｋａｌｉ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

　 　 注:(ａ)中 １:酸杆菌门ꎻ２:变形菌门ꎻ３:泉古菌门ꎻ４:放线菌门ꎻ５:绿弯菌门ꎻ６:浮霉菌门ꎻ７:拟杆菌门ꎻ８:芽单胞菌门ꎻ９:疣微菌
门ꎻ１０:硝化螺旋菌门ꎻ１１:广古菌门ꎻ１２:ＴＭ７ꎻ１３:厚壁菌门ꎻ(ｂ)中 １:土壤杆菌属ꎻ２:Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｅｎｔｏｔｈｅｏｎｅｌｌａꎻ３:氨氧化菌属ꎻ４:纤维
弧菌属ꎻ５:尤泽比氏菌属ꎻ６:Ｇｅｍｍａｔａꎻ７:盐单胞菌属ꎻ８:ＫＳＡ１ꎻ９:浮霉菌属ꎻ１０:Ｐｏｎｔｉｂａｃｔｅｒꎻ１１:Ｒｕｂｒｉｃｏｃｃｕｓꎻ１２:红色杆菌属ꎮ Ｓｏｌｕｂｌｅ
ｓａｌｔ: 可溶性盐ꎻＥＳＰ:碱化度ꎻＡＰ:有效磷ꎻＡＫ:速效钾ꎻＯＭ:有机质ꎻＡＮ:碱解氮ꎮ

Ｎｏｔｅ: Ｉｎ (ａ)ꎬ １:Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａꎻ ２: Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａꎻ ３: Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａꎻ ４: Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａꎻ ５: Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉꎻ ６: Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓꎻ ７: Ｂａｃｔｅ￣
ｒｏｉｄｅｔｅｓꎻ ８: Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓꎻ ９: Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａꎻ １０: Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅꎻ １１: Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａꎻ １２: ＴＭ７ꎻ １３: Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ. Ｉｎ (ｂ)ꎬ １: Ａｇｒｏｂａｃ￣
ｔｅｒｉｕｍꎻ ２: Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｅｎｔｏｔｈｅｏｎｅｌｌａꎻ ３: Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｈａｅｒａꎻ ４: Ｃｅｌｌｖｉｂｒｉｏꎻ ５: Ｅｕｚｅｂｙａꎻ ６: Ｇｅｍｍａｔａꎻ ７: Ｈａｌｏｍｏｎａｓꎻ ８: ＫＳＡ１ꎻ
９: Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｓꎻ １０: Ｐｏｎｔｉｂａｃｔｅｒꎻ １１: Ｒｕｂｒｉｃｏｃｃｕｓꎻ １２: Ｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ. ＥＳＰ: Ｅｘｃｈａｎｇｅ ｓｏｄｉｕｍ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅꎻ ＡＰ: Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓꎻ ＡＫ:
Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍꎻ ＯＭ: Ｏｒｇａｎｉｃ ｍａｔｔｅｒꎻ ＡＮ: Ａｌｋａｌｉ￣ｈｙｄｒｏｌｙｚａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ.

图 ５　 土壤样品细菌群落与土壤理化因子相关性冗余分析
Ｆｉｇ.５　 Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｉｐｌｏｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ
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３　 讨　 论

盐碱土在我国分布较为广泛ꎬ但盐碱类型有所

不同ꎮ 东部沿海地区为氯化物盐土ꎬ华北和河套平

原主要以氯化物与硫酸盐混合类型的盐碱土为主ꎬ
然而东北松嫩平原、山西大同盆地的盐碱土主要以

碳酸盐、重碳酸盐为主ꎬ因此也称苏打盐土[１２]ꎮ 本

研究所采集的 ３ 种盐碱土 ｐＨ 值分别为 ８.２４、９.５２、
１０.２０ꎮ 王爽[１３]在研究大庆地区重度盐碱土土壤性

质时发现ꎬ土壤的 ｐＨ 值为 １０.５２ꎬ含盐量为 １.１４％ꎬ
碱化度为 ７５.７６％ꎬ与本研究所得结果相似ꎮ 由于苏

打型盐碱地有大量碳酸根和重碳酸根作用ꎬ即使土

壤含盐量较低ꎬ其 ｐＨ 值也普遍较高ꎮ 植物要在这

样的环境下生存ꎬ不仅要避免因吸收过多 Ｎａ＋造成

的钠离子毒害ꎬ还要耐受较高 ｐＨ 值所带来的碱胁

迫作用ꎮ 这种环境会导致植物根系腐烂ꎬ大部分植

物难以生存ꎮ 因此ꎬ３ 种盐碱地上植被密度也随着

盐碱程度的加重而减少ꎮ
有机质、碱解氮、有效磷、速效钾是土壤肥力的

重要指标ꎮ 土壤酸碱性则是影响土壤肥力的一个

重要因素ꎮ 它不仅直接影响植物的生长发育ꎬ还影

响着土壤对有机质的分解ꎬ营养元素的释放与转

化ꎬ土壤离子的交换、运动、迁移和转化等[１１]ꎮ 盐碱

土中由于含有大量盐分且 ｐＨ 值较高ꎬ所以土壤肥

力较低ꎮ 松嫩草原是我国典型的盐碱草甸草原ꎬ其
土壤类型为黑土ꎮ 黑土的有机质含量高ꎬ肥力较

好ꎬ但随着盐碱程度的增加ꎬ动植物越来越难以存

活ꎬ腐殖质的补给量急剧减少ꎬ由此造成土壤退化ꎮ
本研究所采集的 ３ 种盐碱土中ꎬＳＳ 组的盐碱土由于

植被生长旺盛ꎬ植物残体补充了土壤中的腐殖质ꎬ
然而随着盐碱化程度的增加ꎬ植被覆盖度越来越

小ꎬ土壤中腐殖质的来源也急剧减少ꎬ因而有机质

含量随之降低ꎮ
前人研究发现ꎬ土壤盐渍化程度越低ꎬ土壤细

菌群落的多样性和丰富度越高[１４]ꎬ本研究得出结果

与其一致ꎮ 随着盐碱浓度的增加ꎬ细菌群落结构差

异显著ꎬ细菌丰度降低ꎮ 导致土壤中细菌群落结构

不同的因素有很多ꎬ例如土壤的理化性质对细菌和

植物具有一定的筛选作用ꎬ其主要表现为高盐度对

细胞的损害[１５]ꎮ 因此ꎬ随着土壤盐分的增加ꎬ只有

耐盐性强的细菌或植物才能存活ꎮ 动植物的残体

以及植物的根分泌物等可以为土壤中细菌生存提

供所需的营养物质ꎮ 以往的研究表明ꎬ植物根系分

泌物会引起根际土壤微生物群落的变化[１６]ꎮ 在本

研究中ꎬ随着盐碱化程度的加重ꎬ土壤理化性质(养

分、可溶性盐含量、ｐＨ、碱化度、酶活性等)与地上植

被特征存在显著差异ꎮ 没有植物可以在 ＨＳ 组的土

壤中生存ꎬ土壤中缺乏植物残留物ꎬ可供细菌利用

的营养物质较 ＳＳ 和 ＭＳ 组少ꎬ因此其丰度较低ꎮ 由

于营养物质的匮乏ꎬ一些需要丰富营养的细菌丰度

低于 ＳＳ 组ꎬ如 β－变形菌纲的细菌ꎬ这些差异导致了

微生物群落结构和组成上的差异ꎮ 本研究结果表

明ꎬ随着土壤盐渍化程度的加重ꎬ土壤性质对微生

物种群的影响越来越大ꎬ而在这种极端环境下能够

存活的植物越来越少ꎬ可供微生物利用的有机物和

根系分泌物等营养成分越来越少ꎬ因而细菌群落的

结构发生了改变ꎮ
松嫩盐碱草地细菌群落以放线菌和变形细菌

为主ꎬ这一结果与前人类似研究中的发现是一致

的ꎮ 放线菌由于其特殊的形态和细胞结构ꎬ能产生

菌丝和孢子ꎬ抵抗外界的恶劣环境ꎬ因此广泛分布

于各种生态环境中ꎬ特别是在极端环境中ꎮ ＭＳ 组

与 ＨＳ 组中放线菌的相对丰度明显高于 ＳＳ 组ꎬ说明

放线菌能更好地适应极端环境ꎮ Ｔｉａｎ 等[１７] 研究发

现ꎬ滨海盐碱土中最主要的细菌群落为放线菌门和

变形菌门ꎻＧｏｏｒｄｉａｌ 等[１８] 应用宏基因组测序和活性

测定研究大河流域多年冻土和新石器时代群落的

功能容量ꎬ结果发现ꎬ这种极端环境下放线菌是最

主要的菌门ꎮ Ｙｅｒｇｅａｕ 等[１９] 通过亚基因组测序、
ｑＰＣＲ 和微阵列分析发现ꎬ活性层土壤和永久冻土

微生物群落结构非常相似ꎬ其中以放线菌为主ꎮ
Ｚｈｏｕ 等[８]研究发现青藏高原退化草原土壤中细菌

群落以放线菌门为主ꎬ其次是变形菌门ꎮ 在本研究

中ꎬ其他较为丰富的菌门还有酸杆菌门ꎬ绿弯菌门、
芽单胞菌门、浮霉菌门和厚壁菌门等ꎬ这些细菌在

草地生态系统中具有重要的作用ꎬ例如降解动植物

尸体ꎬ参与碳循环、能量循环过程ꎮ 随着盐碱程度

的增加ꎬ土壤中可供微生物利用的营养物质越来越

少ꎮ Ｋｕｚｅｎｓｔｏｌ 等[２０]发现ꎬ多数 γ 变形菌纲的细菌为

贫养菌ꎬ寡营养细菌有从大气中摄取营养物质的能

力ꎬ可利用大气中的微量碳、氮源来维持正常的生

长[２１]ꎮ 我们发现ꎬ芽单胞菌门、浮霉菌门及 γ 变形

菌纲的相对丰度与土壤盐碱化程度成正比ꎬ然而一

些富养菌的相对丰度(如 β－变形菌纲)却随着土壤

盐碱程度的降低而减少ꎬ这与 Ｗａｎｇ 等[２２] 描述的相

一致ꎮ
本研究发现ꎬ盐单胞菌属、ＫＳＡ１、浮霉菌属、Ｒｕ￣

ｂｒｉｃｏｃｃｕｓ 的丰度与土壤的 ｐＨ 值和碱化度呈正相关ꎮ
前人研究发现ꎬ盐单胞菌属细菌可以在细胞内积累

高浓度阳离子以维持细胞内部的渗透平衡ꎬ还可以
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通过反向转运钠离子 /钾离子ꎬ将细胞内过多的钠

离子排至细胞外ꎬ同时增加钾离子和其他营养物的

吸收维持细胞渗透压ꎮ 孟琳[２３]研究发现ꎬ肇东盐单

胞菌(Ｈａｌｏｍｏｎａｓ ｚｈａｏｄｏｎｇｅｎｓｉｓ)ＮＥＡＵ－ＳＴ １０－２５ 中

存在的 Ｎａ＋ / Ｈ＋逆向转运蛋白基因可以明显增加大

肠杆菌的耐盐能力ꎮ 有研究表明ꎬ盐单胞菌属、Ｒｕ￣
ｂｒｉｃｏｃｃｕｓ 均为耐盐碱细菌[２４]ꎬ而大多数耐盐碱细菌

需要一定的盐浓度来维持细胞形态ꎻ因此ꎬ盐单胞

菌属、Ｒｕｂｒｉｃｏｃｃｕｓ 的丰度与土壤盐碱化程度呈正

相关ꎮ
土壤微生物群落结构受到诸多因素的影响ꎬ除

土壤理化因子外ꎬ温度、降水量、植被种类等均会影

响其结构组成ꎮ 由于黑龙江省冬季气候严寒ꎬ夏季

炎热ꎬ年温差可达 ６０ ℃ꎬ因此ꎬ在时间维度上与土壤

细菌群落结构多样性的关系还有待于进一步研究ꎮ
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