
第 ４３ 卷第 ５ 期
２０２５ 年 ９ 月

干 旱 地 区 农 业 研 究
Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｉｎ ｔｈｅ Ａｒｉｄ Ａｒｅａｓ

Ｖｏｌ.４３ Ｎｏ.５
Ｓｅｐｔ. ２０２５

　　 文章编号:１０００￣７６０１(２０２５)０５￣０１５９￣０９ ｄｏｉ:１０.７６０６ / ｊ.ｉｓｓｎ.１０００￣７６０１.２０２５.０５.１６

长期咸水滴灌对棉田土壤有机碳组分
及碳转化功能微生物的影响
张　 楠ꎬ郭晓雯ꎬ吴一博ꎬ闵　 伟ꎬ郭慧娟
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摘　 要:为明晰长期咸水滴灌对棉田土壤有机碳组分及碳转化功能微生物的影响ꎬ于 ２００９ 年开展长期咸水灌溉

试验ꎬ试验设淡水(０.３５ ｄＳ􀅰ｍ－１ꎬＦＷ)和咸水(８.０４ ｄＳ􀅰ｍ－１ꎬＳＷ)两种灌溉水盐度ꎬ以 ２０２３ 年棉花花铃期采集的 ０~
２０ ｃｍ 土层土壤样品为研究对象ꎬ测定土壤的理化性质、有机碳组分和酶活性ꎬ利用宏基因组测序技术ꎬ定性定量分

析棉田土壤中碳转化微生物群落特征ꎬ通过相关性分析探究碳转化微生物群落组成与土壤酶活性以及土壤有机碳

组分之间的相关关系ꎮ 结果表明:与淡水灌溉处理相比ꎬ咸水滴灌显著增加土壤含水量和电导率ꎬ分别增加２７.６％和

８４.２％ꎬ但显著降低了土壤 ｐＨ 值、土壤总有机碳、易氧化有机碳、可溶性有机碳和微生物量碳含量ꎬ分别降低 ７.８％、
１５.４％、３.５％、１０.４％和 １１.５％ꎻ同时显著降低蔗糖酶、β－葡萄糖苷酶、过氧化氢酶和土壤 Ｎ－乙酰－β－Ｄ－葡萄糖苷酶

活性ꎬ分别降低了 ５７.７％、３１.８％、１０.５％和 ５５.６％ꎮ 本研究筛选出门水平优势微生物主要包括酸杆菌门、变形菌门和

放线菌门ꎻ属水平优势微生物主要包括类诺卡氏属、链霉菌属和鞘脂单胞菌属ꎮ 长期咸水滴灌显著降低有机碳氧化

过程相关基因 ｃｏｘＭ、ｃｏｘＳ、ｆａｅ、ｆｏｄＨ、ｕｂｉＸꎬ但显著增加 ｆｇｈＡ 基因相对丰度ꎮ 有机碳氧化过程相关基因表达与土壤易

氧化有机碳、溶解性有机碳和总有机碳含量呈正相关关系ꎬ酸杆菌门和变形菌门与微生物量碳含量呈正相关关系ꎮ
长期咸水滴灌会改变土壤碳转化微生物群落特征及功能基因表达ꎬ同时影响土壤理化性质、降低有机碳组分含量和

酶活性ꎬ其中ꎬ土壤电导率(ＥＣ)、含水量(ＳＷＣ)和可溶性有机碳(ＤＯＣ)含量是影响碳转化微生物的主要驱动因素ꎮ
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Ｋｅｙｗｏｒｄｓ: ｃｏｔｔｏｎ ｆｉｅｌｄｓꎻ ｓａｌｉｎｅ ｗａｔｅｒ ｄｒｉｐ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎꎻ ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎻ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎ￣
ｉｓｍｓꎻ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ

　 　 新疆地处我国西北干旱区ꎬ是我国重要的棉花

产区ꎮ 该区淡水资源缺乏ꎬ但有较为丰富的咸水资

源可替代淡水保证作物正常生长[１]ꎮ 然而长期咸水

灌溉会导致土壤盐分不断积累ꎬ造成土壤盐渍化、土
壤理化性质恶化和肥力降低等问题ꎬ从而抑制作物生

长[２]ꎮ 土壤有机碳是土壤肥力之根本ꎬ它的含量高低

能直接影响耕地生产力水平和农作物产量[３]ꎮ 因此ꎬ
探究长期咸水滴灌对土壤有机碳的影响ꎬ对于咸水长

期可持续利用具有重要指导意义ꎮ
近年来ꎬ农田土壤碳转化的研究逐渐成为重

点ꎬ土壤微生物作为土壤碳转化的主要驱动者ꎬ在
土壤有机碳的转化过程中发挥着重要作用[４]ꎮ 当

前盐分对土壤微生物群落结构和功能以及土壤有

机碳组分的影响还存在争议ꎮ 多数研究表明ꎬ盐分

会抑制微生物细胞生理代谢过程和活性[５]ꎬ减少微

生物数量和群落多样性[６]ꎬ显著降低土壤有机碳库

容量和有机质矿化速率[７]ꎮ 但也有研究持相反意

见ꎬ他们认为土壤有机碳矿化速率和微生物活性随

着土壤盐分增加而升高[８]ꎮ 土壤酶能够反映土壤

肥力和有机物代谢水平ꎬ直接或间接地催化土壤有

机碳转化与分解[６]ꎮ 研究发现盐分在抑制微生物

活动和呼吸进程的同时可降低土壤酶活性[９]ꎬ盐分

也可以通过破坏酶的分子稳定性ꎬ从而减弱碳获取

酶类的活性[１０]ꎮ 土壤蔗糖酶等与土壤有机质分解

密切相关ꎬ且随土壤盐分含量的增加而降低[１１]ꎮ 然

而ꎬ在干旱区ꎬ盐分对土壤有机碳组分及碳转化功

能微生物的影响尚未明晰ꎮ
因此ꎬ本试验选取长期咸水滴灌的棉田土壤作

为研究对象ꎬ通过探讨棉田土壤理化性质、有机碳

组分、酶活性以及微生物群落组成对长期咸水滴灌

的响应特征ꎬ明确影响土壤碳转化功能微生物的关

键环境因子ꎬ阐明长期咸水滴灌棉田土壤碳转化的

微生物机制ꎬ为干旱区咸水资源的合理开发和土壤

碳库管理提供理论支撑ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验区概况

本研究在石河子大学农科综合实 验 中 心

(８６°９８′Ｅꎬ４４°３３′Ｎ)开展ꎮ 土壤质地为壤土ꎬ土壤类

型为灰漠土ꎻ２００９ 年采集 ０~２０ ｃｍ 土层土壤测定的

基础理化性质如下:土壤 ｐＨ 值(水土比 ２.５ ∶ １)为
７.９ꎬ电导率(水土比 ５ ∶ １)为 ０.１３ ｄＳ􀅰ｍ－１ꎬ土壤容

重为 １.３１ ｇ􀅰ｃｍ－３ꎬ有机质含量为 １６.８ ｇ􀅰ｋｇ－１ꎬ全
氮为 １.１ ｇ􀅰ｋｇ－１ꎬ速效磷为 ２５.９ ｍｇ􀅰ｋｇ－１ꎬ速效钾

为 ２５３ ｍｇ􀅰ｋｇ－１ꎮ
１.２　 试验设计

试验在长期咸水灌溉(２００９—２０２２ 年)定位试

验基础上进行ꎮ 供试作物为棉花‘新陆早 ７４ 号’ꎮ
试验共设两个处理ꎬ分别为淡水 ( ＦＷꎬ０. ３５ ｄＳ􀅰
ｍ－１)和咸水(ＳＷꎬ８.０４ ｄＳ􀅰ｍ－１)滴灌处理ꎬ其中淡

水为地下水ꎬ咸水是通过向淡水加入质量比为１ ∶ １
的 ＮａＣｌ 和 ＣａＣｌ２调配而成ꎬ两种灌溉水质的离子浓

度如表 １ 所示ꎮ 试验为随机区组试验ꎬ每个处理 ３
个重复ꎬ共 ６ 个试验小区ꎬ每个小区面积 ２５ ｍ２ꎮ

棉花种植采用干播湿出法ꎬ于每年 ４ 月中旬播

种ꎬ９ 月下旬收获ꎮ 栽培技术为覆膜栽培ꎬ滴灌设施

为一膜 ３ 管 ６ 行ꎬ行距配置为(６０＋１０) ｃｍꎬ株距为

１０ ｃｍꎬ播种密度 ２２.２×１０４株􀅰ｈｍ－２ꎮ 播种后滴出苗
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表 １　 灌溉水质离子浓度 / (ｇ􀅰Ｌ－１)
Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｏｎ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ Ｋ＋ Ｎａ＋ Ｃａ２＋ Ｍｇ２＋ ＨＣＯ－

３ Ｃｌ－ ＳＯ２－
４

ＦＷ ０.０２１ ０.００６ ０.０５２ ０.０１７ ０.０６４ ０.０９２ ０.０３１

ＳＷ ０.０２１ １.３４６ １.１８７ ０.０１７ ０.０７４ ３.６１８ ０.０４３

水 ３０ ｍｍꎮ 从 ６ 月中旬开始ꎬ每 ７ ~ １０ ｄ 灌水一次ꎬ
共 ９ 次ꎬ灌水定额为 ４５０ ｍｍꎮ 棉花整个生育期内ꎬ
氮肥(尿素) (以 Ｎ 计ꎬＮ≥４６. ４％ꎬ用量 ３６０ ｋｇ􀅰
ｈｍ－２)作追肥ꎬ分 ５ 次随水滴施ꎻ硫酸钾(以 Ｋ２Ｏ 计ꎬ
用量 ６０ ｋｇ􀅰ｈｍ－２)和重过磷酸钙(以 Ｐ ２Ｏ５计ꎬ用量

１０５ ｋｇ􀅰ｈｍ－２)作基肥ꎬ在每年播种前一次性施入土

壤ꎮ 其他田间管理措施同当地大田生产保持一致ꎮ
１.３　 样品采集

在棉花花铃期选用多点混合取样法采集各试

验小区 ０~２０ ｃｍ 土层的耕层土壤ꎬ各小区均取 ３ 个

样点ꎬ将每个处理的 ３ 个小区土样充分混合并除去

杂物ꎮ 将一份鲜土过 ２ ｍｍ 筛ꎬ在 ４℃的冰箱中保存

用于酶活性测定ꎻ一份置于冰盒存放于－８０℃的冰

箱用于土壤微生物宏基因组测序ꎻ另一份自然风干

后研磨过筛(１ ｍｍ)ꎬ用于测定土壤理化性质和碳组

分ꎮ 在采集土壤的同时ꎬ各处理均选取 ３ 株棉花ꎬ将
棉花各器官鲜样进行杀青(１０５℃)ꎬ烘干(７５℃)至

恒重后称重ꎬ记录各处理的棉花干物质量ꎮ 在棉花

收获期测定棉花籽棉产量ꎮ
１.４　 土壤样品的测定

１.４.１　 棉花干物质量和产量测定 　 棉花干物质量

采用烘干法测定[１２]ꎻ棉花产量以单位面积内籽棉的

产量来计算ꎬ采摘棉花样品后晾干至恒重ꎬ称重得

到棉花籽棉产量ꎮ
１.４.２　 土壤理化性质、有机碳组分和酶活性的测定

　 土壤理化性质测定方法参 考 « 土 壤 农 化 分

析» [１２]ꎬ其中土壤总有机碳和可溶性有机碳均采用

重铬酸钾法测定[１３]ꎻ易氧化有机碳采用高锰酸钾氧

化法测定[１４]ꎻ微生物量碳采用氯仿熏蒸法测定[１５]ꎮ
蔗糖酶(ＳＣ)、过氧化氢酶(ＣＡＴ)、β－葡萄糖苷酶(β
－ＧＬＵ)和 Ｎ－乙酰基－β－Ｄ－葡萄糖苷酶(ＳＮＡＧ)分
别采用 ３ꎬ５－二硝基水杨酸比色法[１６]、高锰酸钾滴

定法[１６]、对硝基苯－β－Ｄ－葡萄糖苷底物培养法[１７]

和对硝基酚氨基葡萄糖苷底物培养法测定[１７]ꎮ
１.４.３ 　 土壤微生物宏基因组测定 　 使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＮｏｖａＳｅｑ Ｒｅａｇｅｎｔ Ｋｉｔｓ 试剂盒进行 ＤＮＡ 提取ꎮ 用琼

脂糖凝胶电泳将分离出的基因片段进行质量检测ꎬ
选取合格的基因片段进行保存ꎮ 使用超声波粉碎

仪器 Ｃｏｖａｒｉｓ Ｍ２２０ 和建库试剂盒 ＮＥＸＴＦＬＥＸ Ｒａｐｉｄ
ＤＮＡ－Ｓｅｑ Ｋｉｔ 进行粉碎(４００ｂｐ)和建库ꎮ 宏基因组

测序工作由上海阿趣生物科技有限公司高通量测

序平台完成ꎬ使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序平台测序ꎮ 测序完

成后ꎬ 筛 选 出 高 质 量 的 读 数ꎬ 使 用 拼 接 软 件

ＭＥＧＡＨＩＴ 将筛选出的高质量数据拼接并组装成重

叠群ꎬ然后构建 Ｄｅ－Ｂｒｕｊｉｎ ｇｒａｐｈꎬ获得 Ｃｏｎｔｉｇｓꎮ 随后

进一步筛选长度大于 ４００ ｂｐ 以上的 Ｃｏｎｔｉｇｓ 作为最

终组装结果ꎮ 使用生物信息学软件 Ｐｒｏｄｉｇａｌ 对

Ｃｏｎｔｉｇｓ 序列进行预测ꎬ将其准确解码为氨基酸序

列ꎮ 用特定的 ＣＤ－ＨＩＴ 软件工具筛选出非冗余的初

始基因目录ꎮ 依据 ｉｄｅｎｔｉｔｙ ９５％和 ｃｏｖｅｒａｇｅ ９０％进

行聚类ꎬ并从每个聚类中选取最长的序列作为典型

序列ꎮ 为进一步揭示这些基因的功能和特性ꎬ结合

ＫＥＧＧ 数据库进行物种注释和基因预测ꎮ
１.５　 数据分析

使用 Ｅｘｃｅｌ ２０１９ 进行数据整理ꎬ用 ＳＰＳＳ 统计软

件包(ｖｅｒｓｉｏｎ ＳＰＳＳ.２６.０)进行单因素方差分析(显
著水平 Ｐ<０.０５)ꎬ通过独立样本 Ｔ 检验确定组间有

显著性差异(Ｐ<０.０５)ꎮ 用 Ｅｘｃｅｌ ２０１９ 绘制柱状图ꎮ
用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２１ 绘制相关性分析热图ꎮ 用 Ｇｅｐｈｉ
(０.９.２)绘制相关性网络分析图ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 不同处理下棉花生物量和产量

由表 ２ 可知ꎬＳＷ 处理的棉花干物质量和籽棉

产量较 ＦＷ 处理分别显著降低 ４０.２％和 ４５.２％ꎮ

表 ２　 淡水和咸水滴灌条件下棉花的干物质量和产量
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｒｙ ｍａｔｔｅｒ ｍａｓｓ ａｎｄ ｙｉｅｌｄ ｏｆ ｃｏｔｔｏｎ ｕｎｄｅｒ

ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ ａｎｄ ｓａｌｉｎｅ ｄｒｉｐ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

干物质量 / ( ｔ􀅰ｈｍ－２)
Ｄｒｙ ｍａｔｔｅｒ ｍａｓｓ

籽棉产量 / (ｋｇ􀅰ｈｍ－２)
Ｓｅｅｄ ｃｏｔｔｏｎ ｙｉｅｌｄ

ＦＷ ３７.８±０.２∗∗ ５０２１.３±５∗∗

ＳＷ ２２.６±１.２ ２７５３.８±７

　 　 注:∗∗表示在 Ｐ<０.０１ 水平差异显著ꎮ 数据以“均值±标准差”
表示ꎬ其中“±”后的数值为标准差ꎮ

Ｎｏｔｅ: ∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ｔｈｅ Ｐ < ０. ０１ ｌｅｖｅｌ.
Ｄａｔａ ａｒｅ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ａｓ “ｍｅａｎ ± ｓｔａｎｄａｒｄ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ”ꎬ ｗｈｅｒｅ ｔｈｅ ｖａｌｕｅ ａｆｔｅｒ
“±”ｉｓ ｔｈｅ ｓｔａｎｄａｒｄ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ.
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２.２　 土壤理化性质和有机碳组分

由图 １ 可知ꎬＳＷ 较 ＦＷ 处理能显著增加土壤含

水率和电导率ꎬ分别增加 ２７.６％和 ８４.２％ꎻ但土壤

ｐＨ 值显著降低 ７.８％ꎮ 由图 ２ 可知ꎬＳＷ 处理的土壤

总有机碳(ＴＯＣ)、易氧化有机碳(ＥＯＣ)、可溶性有

机碳(ＤＯＣ)和微生物量碳(ＭＢＣ)含量较 ＦＷ 处理

分别显著降低 １５.４％、３.５％、１０.４％和 １１.５％ꎮ
２.３　 不同处理下土壤酶活性

由图 ３ 可知ꎬＳＷ 较 ＦＷ 处理显著降低了蔗糖

酶、β－葡萄糖苷酶、过氧化氢酶和土壤 Ｎ－乙酰－β－
Ｄ－葡萄糖苷酶活性ꎬ分别降低 ５７.７％、３１.８％、１０.５％
和 ５５.６％ꎮ

２.４　 土壤微生物主成分分析

土壤碳循环微生物群落主成分分析如图 ４ 所

示ꎮ 主成分 ＰＣＡ１ 和 ＰＣＡ２ 的贡献率分别为 ５５.７８％
和 １８.５２％ꎬ累积贡献率为 ７４.３０％ꎮ ＦＷ 和 ＳＷ 处理

在 ＰＣＡ１ 轴上显著分离ꎬ表明长期咸水滴灌对土壤

微生物群落结构具有显著影响ꎮ
２.５　 土壤碳循环各过程的微生物群落结构

在门水平分类上ꎬ相对丰度≥１％的优势菌门类

共筛选到 １４ 个(图 ５)ꎬ包括 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ(酸杆菌

门)、Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ(变形菌门)、Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ(放线

菌门)、Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ(芽单胞菌门)、Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ
(绿弯菌门)、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ(深古菌门)、Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ

　 　 注:图中∗、∗∗、∗∗∗分别表示在 Ｐ<０.０５、Ｐ<０.０１ 和 Ｐ<０.００１ 水平差异显著ꎬ下同ꎮ
Ｎｏｔｅ: ∗ꎬ ∗ ∗ꎬ ａｎｄ ∗ ∗ ∗ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｇｕｒｅ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ｔｈｅ Ｐ<０.０５ꎬ Ｐ<０.０１ꎬ ａｎｄ Ｐ<０.００１ ｌｅｖｅｌｓꎬ ｒｅｓｐｅｃ￣

ｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 长期咸水滴灌对土壤含水量、电导率和 ｐＨ 值的影响

Ｆｉｇ.１　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｌｏｎｇ￣ｔｅｒｍ ｓａｌｉｎｅ ｄｒｉｐ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙꎬ ａｎｄ ｐＨ ｖａｌｕｅ

图 ２　 长期咸水滴灌对土壤总有机碳、易氧化有机碳、可溶性有机碳和微生物量碳含量的影响
Ｆｉｇ.２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｌｏｎｇ￣ｔｅｒｍ ｓａｌｉｎｅ ｄｒｉｐ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎬ ｅａｓｉｌｙ ｏｘｉｄｉｚｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎬ

ｓｏｌｕｂｌｅ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎬ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ
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图 ３　 长期咸水滴灌对土壤蔗糖酶、β－葡萄糖苷酶、过氧化氢酶和

土壤 Ｎ－乙酰－β－Ｄ－葡萄糖苷酶活性的影响

Ｆｉｇ.３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｌｏｎｇ￣ｔｅｒｍ ｓａｌｉｎｅ ｄｒｉｐ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓｕｃｒａｓｅꎬ β－ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅꎬ
ｃａｔａｌａｓｅꎬ ａｎｄ Ｎ－ａｃｅｔｙｌ－β－Ｄ－ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅ

图 ４　 淡水和咸水滴灌条件下土壤微生物群落的 ＰＣＡ 分析

Ｆｉｇ.４　 ＰＣＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ
ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ ａｎｄ ｓａｌｉｎｅ ｄｒｉｐ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

(装甲菌门)、Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ(拟杆菌门)、Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ(硝
化螺旋菌门)、Ｃｈｌｏｒｏｂｉ(绿菌门)、Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ(疣
微菌门)、Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ(厚壁菌门)、Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ(浮
霉菌门)和 Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ(奇古菌门)ꎬ约占两个处

理碳循环途径总序列的 ９７％以上ꎮ 与 ＦＷ 处理相

比ꎬＳＷ 处理增加了土壤碳转化各个过程中变形菌

门和芽单胞菌门等的相对丰度ꎬ但降低了放线菌门

和酸杆菌门等的相对丰度ꎻ绿弯菌门相对丰度在有

机碳氧化过程、甲烷代谢过程中增加ꎬ而在碳固定

和发酵过程中降低ꎮ 酸杆菌门在有机碳氧化过程

中的相对丰度最高ꎬ变形菌门在碳固定和甲烷代谢

过程中的相对丰度最高ꎬ放线菌门在发酵过程中的

相对丰度最高ꎮ
在属水平分类上ꎬ相对丰度≥１％的优势菌属共

筛选到 １６ 个(图 ６)ꎬ主要为 Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄｅｓ(类诺卡氏

属)、Ｎｏｎｏｍｕｒａｅａ(野野村氏菌属)、Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ(链
霉 菌 属 )、 Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ ( 鞘 脂 单 胞 菌 属 ) 和

Ｈａｌｏｍｏｎａｓ(盐单胞菌属)等ꎬ约占两个处理碳转化

过程总序列的 ９７％以上ꎮ ＳＷ 较 ＦＷ 处理增加了土

壤碳转化各个过程中鞘脂单胞菌属等的相对丰度ꎬ
但降低了类诺卡氏属和野野村氏菌属等的相对丰

度ꎮ 类诺卡氏属和野野村氏菌属在有机碳氧化和

碳固定过程中相对丰度最高ꎮ
２.６　 土壤碳转化过程功能基因相对表达量

通过对土壤碳转化 ４ 个途径的关键功能基因进

行分析发现(图 ７)ꎬＳＷ 较 ＦＷ 处理显著下调了有机碳

氧化过程相关基因的表达(ｃｏｘＭ、ｃｏｘＳ、ｆａｅ、ｆｏｄＨ、ｕｂｉＸ)ꎬ
但显著提高了有机碳氧化过程 ｆｇｈＡ 的相对丰度ꎮ
２.７　 土壤微生物属水平与环境因子的相关性分析

土壤微生物属水平与环境因子的相关性网络

分析结果如图 ８ 所示ꎬＦＷ 处理共 ５０ 个有效节点ꎬ
其中变形菌门和放线菌门占比最多ꎻ５２６ 个菌属间相

３６１第 ５ 期　 　 　 　 张　 楠等:长期咸水滴灌对棉田土壤有机碳组分及碳转化功能微生物的影响



图 ５　 淡水和咸水滴灌条件下土壤碳转化
微生物群落相对丰度(门水平)

Ｆｉｇ.５　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ ａｎｄ ｓａｌｉｎｅ

ｄｒｉｐ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ (Ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ)

　 　 　

图 ６　 淡水和咸水滴灌条件下土壤碳转化
微生物群落相对丰度(属水平)

Ｆｉｇ.６　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ
ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ ａｎｄ ｓａｌｉｎｅ

ｄｒｉｐ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ (Ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ)

图 ７　 淡水和咸水滴灌条件下土壤碳转化

功能基因的相对丰度

Ｆｉｇ.７　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ
ｇｅｎｅｓ ｕｎｄｅｒ ｆｒｅｓｈｗａｔｅｒ ａｎｄ ｓａｌｉｎｅ ｄｒｉｐ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ

关性程度不同ꎬ其中 ５０１ 个呈正相关关系ꎬ２５ 个呈

负相关关系ꎮ ＳＷ 处理共 ４９ 个有效节点ꎬ其中变形

菌门和芽单胞菌门占比最多ꎮ ４４７ 个菌属间相关性

程度不同ꎬ其中 ２４７ 个呈正相关关系ꎬ２００ 个呈负相

关关系ꎮ 基于节点中心性ꎬ该值最高的两个核心物

种分别为类诺卡氏属和链霉菌属ꎮ
对土壤酶与环境因子进行相关性分析发现(图

９)ꎬＳＣ、ＳＮＡＧ 和 ＣＡＴ 均与 ＥＯＴ、ＴＯＣ、ＤＯＣ、ｐＨ 值呈

显著正相关关系ꎬβ－ＧＬＵ 与 ＴＯＣ、ＤＯＣ 和 ｐＨ 值呈

显著正相关关系ꎬ而 ＳＣ、β－ＧＬＵ、ＳＮＡＧ 和 ＣＡＴ 均与

ＥＣ 和 ＳＷＣ 呈显著负相关关系ꎮ
在门分类水平下(图 １０)ꎬ酸杆菌门和变形菌门

与土壤 ＭＢＣ 呈显著正相关关系ꎬ拟杆菌门、疣微菌门

和浮霉菌门与土壤 ＥＣ 和 ＳＷＣ 呈显著正相关关系ꎬ但
拟杆菌门与土壤 ｐＨ 值、ＤＯＣ 和 ＴＯＣ 呈显著负相关

关系ꎬ疣微菌门和浮霉菌门与土壤 ＥＯＣ 和 ＤＯＣ 呈显

著负相关关系ꎮ 芽单胞菌门与土壤 ＥＣ 呈显著正相

关关系ꎬ但与土壤 ＥＯＣ 和 ＤＯＣ 呈显著负相关关系ꎮ
如图 １１ 可知ꎬｃｏｘＭ、 ｆｏｄＨ、 ｆｇｈＡ 和 ｕｂｉＸ 与土壤

ｐＨ 值、ＥＯＣ、ＤＯＣ 和 ＴＯＣ 呈显著正相关关系ꎬ但与

土壤 ＥＣ 和 ＳＷＣ 呈显著负相关关系ꎮ

３　 讨　 论

３.１　 咸水滴灌对棉花干物质、产量的影响

本试验结果表明ꎬ长期咸水滴灌会显著降低棉

花干物质量和籽棉产量ꎮ 长期咸水灌溉后盐分会
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在土表积聚ꎬ形成次生盐渍化土壤ꎬ会降低土壤稳

定性、养分有效性ꎬ改变微生物群落组成ꎬ对土壤造

成不利影响ꎬ从而抑制作物正常生长发育ꎬ且随着

土壤盐分的增高ꎬ导致土壤水分不易蒸发、土壤养

分深层淋洗ꎬ从而抑制作物根系对水分及养分的吸

收ꎬ最终致使作物产量下降[１８]ꎮ

图 ８　 土壤微生物属水平与环境因子的相关性网络图

Ｆｉｇ.８　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｎｅｔｗｏｒｋ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｇｅｎｕｓ ｌｅｖｅｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

　 　 注:ＳＣ:蔗糖酶ꎻβ－ＧＬＵ:β－葡萄糖苷酶ꎻＳＮＡＧ:Ｎ－乙酰－β－

Ｄ－葡萄糖苷酶ꎻＣＡＴ:过氧化氢酶ꎻＭＢＣ:微生物量碳ꎻＥＯＣ:易氧

化有机碳ꎻＤＯＣ:溶解性有机碳ꎻＴＯＣ:总有机碳ꎻＥＣ:电导率ꎻ
ＳＷＣ:含水量ꎮ １ 表示完全正相关ꎬ－１ 表示完全负相关ꎬ０ 表示

无线性相关ꎻ暖色调(红色)代表正相关ꎬ冷色调(蓝色)代表负

相关ꎬ颜色深度与相关性强度成正比ꎮ 下同ꎮ
Ｎｏｔｅ: ＳＣ: Ｓｕｃｒａｓｅꎻ β － ＧＬＵ: β － ｇｌｕｃｏｓｉｄａｓｅꎻ ＳＮＡＧ: Ｎ －

ａｃｅｔｙｌ－β－Ｄ－ｇｌｕｃｏｓａｍｉｎｉｄａｓｅꎻ ＣＡＴ: Ｃａｔａｌａｓｅꎻ ＭＢＣ: Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｂｉ￣
ｏｍａｓｓ ｃａｒｂｏｎꎻ ＥＯＣ: Ｅａｓｉｌｙ ｏｘｉｄｉｚａｂｌｅ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎻ ＤＯＣ: Ｄｉｓ￣
ｓｏｌｖｅｄ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎻ ＴＯＣ: Ｔｏｔａｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎꎻ ＥＣ: Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ
ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙꎻ ＳＷＣ: Ｓｏｉｌ ｗａｔｅｒ ｃｏｎｔｅｎｔ. １ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ａ ｃｏｍｐｌｅｔｅ
ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎꎬ － １ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ａ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎꎬ
ａｎｄ ０ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｎｏ ｌｉｎｅａｒ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ. Ｗａｒｍ ｔｏｎｅｓ ( ｒｅｄ) ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ
ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓꎬ ｗｈｉｌｅ ｃｏｏｌ ｔｏｎｅｓ (ｂｌｕｅ) ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｃｏｒ￣
ｒｅｌａｔｉｏｎｓꎬ ｔｈｅ ｄｅｐｔｈ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｌｏｒ ｉｓ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎａｌ ｔｏ ｔｈｅ ｓｔｒｅｎｇｔｈ ｏｆ ｔｈｅ
ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ９　 土壤酶与环境因子的相关性分析

Ｆｉｇ.９　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅｓ
ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

图 １０　 门水平上前 １０ 种微生物与环境因子的相关分析

Ｆｉｇ.１０　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｏｐ １０ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ
ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ

图 １１　 土壤碳转化功能基因与环境因子间的相关分析

Ｆｉｇ.１１　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｃａｒｂｏｎ ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ
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３.２　 咸水滴灌对棉田土壤理化性质和有机碳组分

的影响

　 　 咸水灌溉给作物根区土壤带入盐分ꎬ影响土壤

理化性质ꎮ 前人研究结果表明ꎬ咸水灌溉显著提高

了土壤电导率ꎬ这是因为土壤含盐量与灌溉水矿化

度正相关ꎬ且存在表聚现象ꎮ 土壤含水量增加是因

为高盐环境会抑制作物吸水和蒸腾作用ꎬ导致作物

无法有效吸水ꎬ而土壤中的水分积存最终使得土壤

含水量增加ꎮ 土壤 ｐＨ 值的下降主要是因为盐渍化

土壤中强酸性离子(如 ＳＯ２－
４ 和 Ｃｌ－)的积累[１９]ꎮ 土

壤有机碳对土壤结构和功能有着重要影响ꎬ且有机

碳的转化与环境因子的变化密切相关ꎮ 本试验发

现ꎬ土壤有机碳组分含量随盐分的升高而下降ꎬ这
与张剑等[２０]研究结果一致ꎬ一方面是因为土壤盐分

是限制植物生长的重要因素ꎬ也是提升土壤微生物

活性的限制因素ꎬ长期咸水滴灌后地表层盐分含量

较高ꎬ表聚现象明显ꎬ盐分通过影响植物长势和微

生物的活性来影响土壤有机碳的输入与输出ꎬ生物

量的减小会降低土壤有机碳的输入ꎬ且盐分还通过

抑制土壤氮、磷等养分供给的能力ꎬ从而增强微生

物体内的渗透压ꎬ削弱土壤溶液和微生物活动的缓

冲作用ꎬ最终影响土壤碳固存能力[２１]ꎮ 另一方面是

因为盐分增加后土壤有机碳矿化能力提高ꎬ从而导

致土壤积累的有机碳减少ꎮ
３.３　 咸水滴灌对棉田土壤酶活性、碳转化微生物群

落和功能基因的影响

　 　 土壤酶是土壤物质循环和能量流动的驱动力ꎬ
土壤酶活性的高低反映着土壤对物质转化能力的

强弱ꎮ 本研究表明ꎬ咸水滴灌使参与碳转化的主要

酶活性降低ꎬ如 ＳＣ、β－ＧＬＵ、ＳＮＡＧ 和 ＣＡＴꎬ盐分可

以影响土壤微生物群落结构与数量的变化ꎬ并通过

渗透胁迫降低土壤酶活性ꎬ造成土壤生态系统整体

活性下降[２２]ꎬ长期咸水滴灌后盐分在土壤中积累ꎬ
土壤板结ꎬ通气性能和水环境变差ꎬ抑制了土壤微

生物和根系活动ꎬ进而导致土壤酶活性下降ꎮ 相关

性分析结果表明ꎬ土壤 ＤＯＣ、ＥＯＣ 和 ＴＯＣ 与酶活性

均呈显著正相关关系ꎬ其中土壤 ＥＯＣ 含量与 ＳＮＡＧ、
ＳＣ 和 ＣＡＴ 存在显著正相关关系ꎬ这与王鹏等[２３] 研

究结果一致ꎬ可能是因为 ＳＮＡＧ 作为碳循环相关酶ꎬ
可以水解含氮有机物中蛋白质以及几丁质ꎬ并通过

这一过程释放碳ꎬ因此 ＳＮＡＧ 活性可以影响土壤

ＥＯＣ 含量ꎬ还可能是因为土壤有机碳对这几种酶活

性的变化响应敏感ꎬ酶活性的强弱与土壤有机碳的

矿化速率密切相关[２４]ꎮ 而土壤 ＤＯＣ 和 ＴＯＣ 与酶活

性呈极显著正相关关系ꎬ原因可能是较高的酶活性

会增强土壤微生物活动和土壤呼吸强度ꎬ进而促进

碳组分的积累ꎮ
土壤微生物是土壤养分矿化和碳氮固存等多

种生物地球化学过程的驱动者ꎮ 且土壤盐分是驱

动微生物功能的最重要因素ꎬ盐分会改变土壤细菌

的多样性和群落结构[２５]ꎮ 本试验中参与碳循环的

路径包括有机碳氧化、碳固定、发酵及甲烷代谢过

程ꎮ 研究结果表明ꎬ咸水滴灌增加土壤碳转化各个

过程中变形菌门的相对丰度ꎬ这与 Ｆｅｎｇ 等[２６] 研究

结果一致ꎮ 变形菌门是土壤细菌中最大的菌门之

一ꎬ在生物地球化学循环中起着重要作用ꎬ包括碳、
氮、硫和铁循环ꎬ它们具有多功能性和执行多种代

谢过程的能力ꎮ 变形菌门的相对丰度随盐分增加

而增加ꎬ原因可能是棉花通过分泌根系分泌物来促

进根际土壤养分循环ꎬ从而增加变形菌门和拟杆菌

门的相对丰度ꎬ这有助于棉花不同生长阶段适应盐

碱土的恶劣环境[２６]ꎮ 同样ꎬ芽单胞菌门的相对丰度

随盐分增加而增加ꎬ原因是芽单胞菌门均属于典型

的嗜盐菌类群ꎬ通过渗透调节可以有效抵抗盐胁

迫ꎬ会分泌有机酸等物质从而降低土壤酸碱度ꎬ减
轻盐分对作物生长造成的损害ꎮ 但咸水滴灌降低

了酸杆菌门和放线菌门等的相对丰度ꎬ有研究发

现ꎬ酸杆菌门在适应各种生理和生态条件方面具有

高度的多样性ꎬ它具有降解复杂的含碳化合物的能

力[２７]ꎬ酸杆菌的数量与土壤有机质呈显著正相关关

系ꎬ因此ꎬ酸杆菌门的相对丰度降低的原因可能是

盐分导致土壤有机质含量减少ꎬ影响酸杆菌门的生

长和繁殖ꎮ 放线菌广泛分布于土壤中ꎬ在养分循环

和防御机制中发挥着至关重要的作用ꎮ 另外ꎬ放线

菌具有在植物组织内作为内生菌存活的能力ꎬ有助

于营养同化和促进植物生长ꎬ能在恶劣的环境条件

下驱动营养循环ꎮ 在本研究中ꎬ放线菌在盐分增加

的土壤中相对丰度降低ꎬ原因可能是放线菌不能适

应高盐碱土壤环境[２６]ꎮ 因此ꎬ盐分会显著影响土壤

碳循环微生物群落结构ꎬ同时ꎬ微生物可以通过调

节其物种组成和相对丰度来适应长期咸水滴灌导

致的盐胁迫ꎮ
本试验还发现ꎬ咸水滴灌降低了有机碳氧化过

程相关基因 ｃｏｘＭ、ｃｏｘＳ 等相对丰度ꎬｃｏｘＭ、ｃｏｘＳ 是编

码一氧化碳脱氢酶的亚基ꎬ一氧化碳脱氢酶是一类

存在于许多需氧和厌氧微生物中的脱氢酶ꎬ能够催

化 ＣＯ 氧化为 ＣＯ２ 的反应或其逆反应[２８]ꎬ在这些微

生物的代谢途径中起着关键作用ꎮ 咸水滴灌降低

了有机碳氧化过程相关基因的相对丰度ꎬ可能是盐

分抑制了有机碳氧化过程相关基因调控的微生物
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活性ꎮ 微生物分泌的酶能够催化有机碳的分解和

合成反应ꎬ根据碳利用营养策略的差异ꎬ微生物可

分为两大类:富营养型和寡营养型ꎬ且土壤微生物

群落组成在土壤有机碳矿化过程中扮演着关键角

色ꎮ 本试验中ꎬ酸杆菌门和变形菌门与土壤 ＭＢＣ 含

量呈显著正相关关系ꎬ一方面原因是变形菌门为富

营养型微生物ꎬ会增强土壤有机质的分解代谢能

力ꎻ另一方面ꎬ这些微生物能够对顽固或复杂的土

壤有机质化合物(如多糖)降解过程做出重大贡献ꎬ
且难降解有机碳的积累为其提供丰富的底物ꎬ进而

提高了其相对丰度[２９]ꎮ 疣微菌门、拟杆菌门和芽单

胞菌门与土壤 ＤＯＣ、ＥＯＣ 和 ＴＯＣ 含量呈显著负相

关关系ꎬ可能是由于疣微菌门等为寡营养型微生

物ꎬ且在盐分较高的环境中ꎬ对土壤有机质的分解

代谢能力较弱ꎮ

４　 结　 论

与淡水滴灌处理相比ꎬ长期咸水滴灌后显著增

加土壤电导率和含水量ꎬ分别增加 ８４.２％和 ２７.６％ꎬ
显著降低土壤蔗糖酶、β－葡萄糖苷酶、过氧化氢酶

和土壤 Ｎ－乙酰－β－Ｄ－葡萄糖苷酶活性ꎬ降低土壤

总有机碳、易氧化有机碳、可溶性有机碳含量和微

生物量碳含量ꎬ降幅分别为 １０.５％~５７.７％和 ３.５％~
１５.４％ꎮ 同时ꎬ长期咸水滴灌改变了土壤碳转化微

生物群落结构并降低其功能基因的相对丰度ꎮ 因

此ꎬ在咸水滴灌的棉田土壤中ꎬ可以通过秸秆还田

和施用生物炭等方式减轻盐害ꎬ从而提高土壤碳固

存和作物应对盐胁迫的能力ꎮ
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