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新疆棉田灰漠土氨氧化微生物群落
对灌溉水盐度和施氮量的响应

郭晓雯ꎬ杨茂琪ꎬ叶　 扬ꎬ郭慧娟ꎬ闵　 伟
(石河子大学农学院ꎬ新疆 石河子 ８３２００３)

摘　 要:采用灌溉水盐度和施氮量两因素试验ꎬ其中灌溉水盐度设置 ２ 个水平:０.３５ ｄＳｍ－１(淡水ꎬＦＷ)和 ８.０４
ｄＳｍ－１(咸水ꎬＳＷ)ꎬ施氮量设 ２ 个水平:０(不施氮ꎬＮ０)和 ３６０ ｋｇｈｍ－２(施氮ꎬＮ３６０)ꎬ以咸水滴灌的棉田土壤为材

料ꎬ测定了土壤理化性质和生物学指标ꎬ结果显示:(１)咸水滴灌显著增加土壤 ＥＣ１ ∶ ５和 ＮＨ＋
４ －Ｎ 含量ꎬ分别增加了

４５７.７４％和 ７３.０２％ꎬ但显著降低土壤 ＮＯ－
３ －Ｎ 含量ꎬ降低了 ３５.８８％ꎻ施氮显著增加土壤 ＥＣ１ ∶ ５、ＮＯ

－
３ －Ｎ 和 ＮＨ＋

４ －Ｎ 含

量ꎬ分别增加了 ３２.０９％、６６８.３３％和 ３９.８８％ꎮ (２)咸水滴灌显著降低了土壤潜在硝化势ꎬ较淡水处理降低了 ２８.９７％ꎻ
施氮显著增加了土壤潜在硝化势ꎬ较不施氮处理增加了 ３１７.２７％ꎮ (３)咸水滴灌显著降低氨氧化细菌(ＡＯＢ)和全程

氨氧化细菌 Ａ 分支(ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ａ)和 Ｂ 分支(ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ｂ)的基因拷贝数ꎬ分别降低了 ８１. ２７％、７３. ４９％和

６２.５１％ꎬ但显著增加氨氧化古菌(ＡＯＡ)的基因拷贝数ꎬ增加了 ４８７.９４％ꎻ氮肥施用均显著增加了氨氧化微生物的基

因拷贝数ꎬ分别增加了 ５１１.２０％(ＡＯＡ)、９５８.１３％(ＡＯＢ)、７２.６６％(ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ａ)和 ３１.１８％(ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ｂ)ꎮ (４)氨氧

化微生物优势菌属为假单胞菌属、嗜甲基菌属、亚硝化螺菌属、慢生根瘤菌属、链霉菌属、硝化螺菌属、寡养单胞菌

属、食甲基菌属、螯台球菌属、囊胞杆菌属、亚硝基单胞菌属、红假单胞菌属、芽孢杆菌属和拉姆利式杆菌ꎮ (５)咸水

滴灌降低了 ＡＯＡ 的多样性和丰富度及 ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ａ 的多样性ꎬ但增加了 ＡＯＢ 和 ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ｂ 的多样性和丰富度

及 ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ａ 的丰富度ꎻ氮肥施用显著降低了 ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的丰富度及 ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ａ 的丰富度和多样性ꎬ但增加

了 ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ｂ 的丰富度和多样性ꎮ 综上ꎬ盐分是影响氨氧化微生物群落结构的主要驱动因子ꎬ氨氧化古菌是土壤氨

氧化作用的优势物种ꎬ而氨氧化细菌和全程氨氧化细菌 Ａ 分支是咸水滴灌棉田氨氧化作用的主导微生物种群ꎮ
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ｐｌｅｔｅ ａｍｍｏｎｉａ ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｂａｃｔｅｒｉａ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｄｏｍｉｎａｎｔ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ａｍｍｏｘｉｄａｔｉｏｎ ｉｎ ｓａｌｉｎｅ ｗａｔｅｒ ｄｒｉｐ ｉｒｒｉ￣
ｇａｔｉｏｎ ｃｏｔｔｏｎ ｆｉｅｌｄｓ.

Ｋｅｙｗｏｒｄｓ: ｓａｌｉｎｅ ｗａｔｅｒ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎꎻ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎꎻ ｃｏｔｔｏｎ ｆｉｅｌｄꎻ ａｍｍｏｎｉａ ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙꎻ
ＲＤＡ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 淡水资源不足是威胁干旱半干旱地区农业生

产的主要因素ꎮ 新疆属于典型的干旱区ꎬ石灰性土

壤母质普遍含盐ꎬ农业用水主要依赖于日益减少的

地表水和储量丰富但具有一定含盐量的浅层地下

水ꎬ在节水滴灌条件下ꎬ盐分不能被淋洗出土体ꎬ长
期咸水灌溉势必造成土壤盐分累积ꎬ增加土壤盐渍

化的风险ꎮ 研究表明咸水灌溉会造成土壤表层聚

盐、土壤理化性状趋于恶化、土壤肥力下降ꎬ进而影

响土壤微生物养分转化过程[１]ꎮ 微生物群落多样

性在维持土壤肥力和生态平衡中发挥着重要作用ꎮ
氮是土壤肥力中最活跃的因素ꎬ也是作物生产的主

要限制因子之一ꎮ 氮素的转化和循环是土壤物质

循环的重要组成部分ꎬ可影响土壤质量以及农田的

生产力和可持续性ꎮ 硝化作用是氮素转化的关键

过程ꎬ由氨氧化和亚硝酸盐氧化两个连续过程完

成ꎮ 而氨氧化过程是硝化作用的限速步骤ꎬ该过程

主要由氨氧化细菌(ＡＯＢ)、氨氧化古菌(ＡＯＡ)和全

程氨氧化细菌(Ｃｏｍａｍｍｏｘ)的驱动完成[２－３]ꎮ 全程

氨氧化细菌属于硝化螺菌门谱系Ⅱ(Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ ｓｐｐ.
Ｌｉｎａｇｅ Ⅱ)ꎬ能够直接将 ＮＨ３氧化为 ＮＯ－

３ꎬ分布广泛ꎬ
对底物具有更高的亲和力和广泛的代谢多样性ꎬ可
能在多种环境中具有竞争力并在硝化作用中起主

导作用[４－７]ꎮ 盐分和氮肥施用是一个日益受到关注

的问题ꎬ然而盐分和氮肥施用对土壤氨氧化微生物

丰度和群落结构影响的认识仍然存在争议ꎬ土壤氨

氧化的关键微生物过程及其机制仍未完全明晰ꎬ尤
其是 Ｃｏｍａｍｍｏｘ 在氨氧化过程中的作用尚未可知ꎬ
有待进一步探究ꎮ

盐分和氮肥施用是影响土壤氮素转化的重要

因素ꎬ其二者也可通过改变土壤 ｐＨ 值而间接影响

土壤氮素转化ꎮ 在咸水灌溉条件下ꎬ盐分被大量带

入土壤ꎬ影响土壤微生物生长和养分转化ꎮ 有研究

发现盐化土壤 ＮＨ＋
４ －Ｎ 含量较高ꎬ而 ＮＯ－

３ －Ｎ 含量较

低ꎬ原因可能是高浓度的土壤盐分抑制硝化作

用[８]ꎻ随盐分含量的增加ꎬ土壤硝化势显著降低ꎬ氨
氧化作用受到抑制ꎬ氨氧化细菌的丰度和硝化贡献

率降低ꎬ但增加了氨氧化古菌的硝化贡献率[９]ꎮ 施

用氮肥增加了土壤各形态的氮素含量ꎬ有研究表

明ꎬ低、中施氮条件可增加硝化作用关键微生物的

丰度[１０]ꎻ随施氮量的增加ꎬ潮土氨氧化细菌的丰度

和硝化速率增加[１１]ꎮ 长期咸水灌溉可增加土壤中

的 Ｎａ＋、Ｃａ２＋和 Ｋ＋ 含量ꎬ导致土壤 ｐＨ 值增加ꎬ间接

提高土壤硝化速率[１２]ꎬ而长期施用氮肥会产生较多

的 Ｈ＋ꎬ从而降低土壤 ｐＨ 值ꎬ导致土壤硝化速率降

低[１３]ꎮ 氨氧化微生物对不同酸碱性土壤的亲和力

也存在差异ꎬ在酸性土壤环境中ꎬ氨氧化古菌起主

导作用ꎬ而在中性和碱性土壤环境中ꎬ氨氧化细菌

起主导作用[１４]ꎬ对于全程氨氧化细菌而言ꎬ其相对

丰度在酸性环境中更高ꎬ说明全程氨氧化细菌更适

应酸性环境[１５]ꎮ Ｃｏｍａｍｍｏｘ、ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 均以氨作
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为能量代谢底物ꎬ其在氮循环过程中的相对贡献对

硝化作用至关重要ꎮ 有研究发现土壤有效氮含量

增加后ꎬＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的活性随之提高[１６]ꎮ 也有研

究发现ꎬＣｏｍａｍｍｏｘ、ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 的生态位分化与

土壤 ＮＨ＋
４ －Ｎ 的含量密切相关[１７－１８]ꎮ 灌溉水盐度和

施氮量对 Ｃｏｍａｍｍｏｘ、ＡＯＡ 和 ＡＯＢ 群落变化的贡献

率尚未可知ꎬ这 ３ 类氨氧化微生物群落变化的主要

驱动因子是否相同也尚未明晰ꎮ
因此ꎬ本研究针对干旱区咸水滴灌的现实问

题ꎬ在长期咸水滴灌田间定位试验的基础上ꎬ研究

盐渍土壤的硝化作用机理ꎬ探究和阐明干旱区农田

土壤全程氨氧化细菌、氨氧化古菌和氨氧化细菌的分

布特征ꎬ明晰咸水滴灌和氮肥施用对农田土壤全程氨

氧化细菌、氨氧化古菌和氨氧化细菌群落多样性的影

响ꎬ揭示土壤环境因子调控氨氧化微生物的作用机

制ꎬ以期为干旱区咸水资源的合理利用、氮素的有效

管理和土壤氮素循环过程的有效调控提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验区概况

试验区位于石河子大学农科综合教学实验中

心(４４°１８′Ｎꎬ８６°０２′Ｅ)ꎬ属于典型的干旱荒漠气候ꎬ
年均蒸发量和降水量分别为 １ ０００ ~ １ ５００ ｍｍ 和

１８０~２７０ ｍｍꎮ 土质为灰漠土ꎬ供试棉花品种为‘新
陆早 ５２ 号’ꎮ ２００９ 年测定的土壤基础理化性质为:
土壤容重 １.２７ ｇｃｍ－３ꎬ土壤 ｐＨ１ ∶ ２.５为 ７.９ꎬ土壤电

导率(ＥＣ１ ∶ ５)０.１３ ｄＳｍ－１(ｐＨ 值和 ＥＣ 的下标指的

是水土比)ꎬ速效磷含量为 ２５.９ ｍｇｋｇ－１ꎬ速效钾含

量为 ２５３ ｍｇｋｇ－１ꎬ有机质含量为 １６.８ ｇｋｇ－１ꎬ全
氮含量为 １.１ ｇｋｇ－１ꎮ
１.２　 试验设计

于 ２００９ 年开始进行咸水滴灌田间试验ꎬ灌溉水

盐度为 ０.３５ ｄＳｍ－１(淡水ꎬＦＷ)和 ８.０４ ｄＳｍ－１

(咸水ꎬＳＷ)ꎬ各灌溉水盐度下设置氮素水平:０(不
施氮ꎬＮ０)和 ３６０ ｋｇｈｍ－２(施氮ꎬＮ３６０)ꎮ 本试验为

完全随机区组设计ꎬ每个处理重复 ３ 次ꎬ共计 １２ 个

试验小区ꎬ每个试验小区 ２５ ｍ２ꎮ
试验于 ２０２２ 年 ４ 月中旬开展ꎬ采用干播湿出的

方式种植棉花ꎬ在 ９ 月中下旬收获ꎬ一般采用覆膜栽

培ꎬ一膜 ３ 管 ６ 行ꎬ行距配置为(６６＋１０) ｃｍꎬ播种密

度为 ２.２２×１０５株ｈｍ－２ꎮ 棉花播种后ꎬ为保证棉花

正常出苗ꎬ向各处理滴 ３０ ｍｍ 出苗水ꎬ随后在生育

期内共计灌水 ９ 次ꎬ周期为 ７~１０ ｄꎬ灌水定额为 ４５０
ｍｍꎮ 肥料施用方式采用随水滴施ꎬ其中ꎬ氮肥(尿
素 Ｎ≥４６.４％)分 ５ 次作追肥ꎬ磷肥和钾肥全部作基

肥ꎬ氮(以 Ｎ 计)、磷(以 Ｐ ２ Ｏ５ 计)和钾肥(以 Ｋ２ Ｏ
计)施用量分别为:３６０、１０５、６０ ｋｇｈｍ－２ꎬ其他管理

措施参照大田生产ꎮ
咸水是通过向淡水中添加质量比为 １ ∶ １ 的

ＣａＣｌ２和 ＮａＣｌ 获得ꎬ每次灌溉水盐度均保持一致ꎮ
两种水质的化学性质如表 １ 所示ꎮ

表 １　 两种灌溉水质的化学性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｔｗｏ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ｗａｔｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

离子浓度 Ｉｏｎ ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ / (ｇＬ－１)
Ｋ＋ Ｎａ＋ Ｃａ２＋ Ｍｇ２＋ ＨＣＯ－

３ Ｃｌ－ ＳＯ２－
４

ＦＷ ０.０１３ ０.００５ ０.０４９ ０.０１４ ０.０６０ ０.０８７ ０.０３５
ＳＷ ０.０１３ １.３０１ １.１６５ ０.０１４ ０.０７０ ３.５３４ ０.０４０

１.３　 土壤样品采集

于 ２０２２ 年在棉花花铃期采用对角线法采集耕

层(０~３０ ｃｍ)土样ꎬ将采集的土样混匀并去除杂物ꎬ
过 ２ ｍｍ 筛ꎬ分为三部分ꎬ一部分鲜土用于测定土壤

硝态氮和铵态氮ꎻ一部分鲜土保存在－８０℃冰箱ꎬ用
于土壤氨氧化微生物的丰度和群落结构的测定ꎻ另
一部分鲜土风干研磨并过 ０.２５ ｍｍ 和 １.００ ｍｍ 筛ꎬ
用于土壤速效养分和全量养分的测定ꎮ
１.４　 土壤理化性质和潜在硝化势的测定

土壤理化性质采用以下研究方法:土壤含水量

(ＳＷＣ)的测定采用传统烘干法ꎬ容重(ＢＤ)的测定

采用环刀法ꎬ土壤 ｐＨ１ ∶ ２.５的测定采用 ｐＨ 计法ꎬ土壤

电导率值(ＥＣ１ ∶ ５)的测定采用电导法ꎬ土壤硝态氮

含量(ＮＯ－
３ －Ｎ)采用双波长紫外分光光度法测定ꎬ土

壤铵态氮含量(ＮＨ＋
４ －Ｎ)采用靛酚蓝比色法测定ꎬ土

壤速效磷含量(ＡＰ)采用碳酸氢钠钠浸提－钼锑抗

比色法测定ꎬ土壤速效钾含量(ＡＫ)采用醋酸铵浸

提－火焰光度计法测定ꎬ土壤全碳含量( ＴＣ)采用

ＭｕｌｔｉＮ / Ｃ ２１００ＴＯＣ 总氮分析仪(耶拿分析仪器(北
京)有限公司)测定ꎬ土壤全氮含量(ＴＮ)采用半自

动凯氏定氮仪(Ｋ９８４０ꎬ山东海能科学仪器有限公

司)测定ꎮ
土壤潜在硝化势(ＰＮＲ)采用 Ｋｕｒｏｌａ 等[１９] 提供

的方法:在室温下ꎬ将 ５ ｇ 鲜土置于盛有 ２０ ｍｌ 磷酸

盐缓冲溶液的 ５０ ｍｌ 离心管中ꎬ并向离心管中添加 １
ｍｍｏｌＬ－１的(ＮＨ４) ２ＳＯ４溶液和最终浓度为 １０ ｍｍｏｌ
Ｌ－１的 ＫＣｌＯ３溶液ꎬ在黑暗中培养 ２４ ｈꎮ 为更好地

提取 ＮＯ－
２ －Ｎꎬ向培养后的离心管中添加 ５ ｍｌ ２ ｍｏｌ

Ｌ－１ ＫＣｌ 溶液进行离心ꎬ以磺酰胺和萘乙二胺作为

试剂ꎬ将处理好的溶液在 ７２２ 型可见分光光度计

(上海光谱仪器有限公司)５４５ ｎｍ 处比色ꎬ测定 ＮＯ－
２

－Ｎ 的含量ꎮ
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磷酸盐缓冲溶液的制备:将 ８.０ ｇ ＮａＣｌ、０.２ ｇ
ＫＣｌ、０.２ ｇ Ｎａ２ ＨＰＯ４ 和 ０.２ ｇ ＮａＨ２ ＰＯ４ 混合在约为

８００ ｍｌ 的水中ꎬ测定此时溶液的 ｐＨ 值ꎬ若 ｐＨ 值<
８.０ꎬ则向溶液中添加 ０.１ ｍｏｌＬ－１ ＮａＯＨꎬ调节溶液

的 ｐＨ 值至 ８.０ꎬ再用水稀释至 １ Ｌꎮ
１.５　 土壤氨氧化微生物群落结构的测定

１.５.１　 土壤氨氧化微生物的基因拷贝数测定 　 采

用实时荧光定量 ＰＣＲ 方法测定氨氧化古菌、氨氧化

细菌和全程氨氧化细菌的基因拷贝数ꎮ 按照试剂

盒说明书提取、纯化目的基因片段ꎬ再对质粒进行

测序验证ꎬ然后在分光光度计 (ＮａｎｏＤｒｏｐ  ＮＤ－
１０００ ＵＶ－Ｖｉｓ)上测定质粒的浓度ꎬ并计算出目的基

因的拷贝数ꎮ 最后以连续 １０ 倍的浓度梯度稀释质

粒以制作定量 ＰＣＲ 的标准曲线[２０]ꎮ
１.５.２　 土壤氨氧化微生物多样性的测定 　 氨氧化

微生物的群落结构多样性交由北京诺禾致源科技

股份有限公司测定ꎮ
土壤样品 ＤＮＡ 的提取和扩增:土壤样品 ＤＮＡ

的提取采用 ＣＴＡＢ－ＳＤＳ 法ꎬ用 １％的琼脂糖凝胶检

测 ＤＮＡ 的浓度和纯度ꎬ根据 ＤＮＡ 的浓度ꎬ将其用无

菌水稀释至 １ μｇμＬ－１ꎮ 采用特殊的引物片段进

行扩增ꎬ具体过程见表 ２ꎮ
ＰＣＲ 产物定量鉴定:将相同体积的缓冲液与

ＰＣＲ 产物混合ꎬ在 ２％琼脂糖凝胶上进行电泳检测ꎬ
ＰＣＲ 产物按等密度混合ꎬ使用 Ｑｉａｇｅｎ 凝胶提取试剂

盒(Ｑｉａｇｅｎꎬ德国)对混合的 ＰＣＲ 产物进行纯化ꎮ
文库准备和测序:使用 ＴｒｕｓｅｑＤＮＡ ＰＣＲ－Ｆｒｅｅ

样品制备试剂盒(Ｉｌｌｕｍｉｎａꎬ美国)生成测序文库ꎬ并
添加索引代码ꎮ 文库质量在 Ｑｕｂｉｔ＠ ２.０ Ｆｌｕｏｒｏｍｅｔｅｒ
(Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ)和 Ａｇｉｌｅｎｔ Ｂｉｏａｎａｌｙｚｅｒ ２１００ 系统

上进行评估ꎬ最后在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｎｏｖａｓｅｑ 平台上对文库

进行测序ꎬ获得 ２５０ ｂｐ 的配对端序列ꎮ
１.６　 数据分析

采用 ＳＰＳＳ ２６.０ 软件对数据进行方差分析和相

关性分析(Ｐ<０.０５)ꎬ各处理间差异比较采用 Ｄｕｎｃａｎ
法(α＝ ０.０５)ꎮ 使用 Ｑｉｉｍｅ １.７.０ 软件计算 Ｓｐｅｃｉｅｓꎬ
Ｃｈａｏ１ꎬＳｈａｎｎｏｎꎬ Ｓｉｍｐｓｏｎꎬ ＡＣＥꎬ Ｇｏｏｄｓ － ｃｏｖｅｒａｇｅ 指

数ꎬ通过 Ｔ 检验ꎬ分析组间物种多样性平均值差异

是否显著ꎮ 采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２００７ 软件绘制散点

图和表格ꎮ 采用 Ｏｒｉｇｉｎ ２０２１ 绘制氨氧化微生物属水

平的堆积柱状图ꎮ 热图分析利用 Ｍｅｔａｂｏａｎａｌｙｓｔ ５.０
(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｍｅｔａｂｏａｎａｌｙｓｔ.ｃａ)软件进行绘制ꎬ冗余

分析(ＲＤＡ)用 Ｒ 语言 ｖｅｇａｎ 软件包进行绘制ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 咸水滴灌对土壤理化性质的影响

盐分和氮肥施用量显著改变土壤理化性质(表
３)ꎮ 随灌溉水盐度的增加ꎬ土壤 ＳＷＣ、ＥＣ１ ∶ ５、ＡＰ、ＴＣ
和 ＮＨ＋

４ －Ｎ 的含量显著增加ꎬ但土壤 ｐＨ 值、ＡＫ 和

ＮＯ－
３－Ｎ 的含量显著降低ꎬ其中ꎬＮＨ＋

４－Ｎ 含量平均增加

了 ７３.０２％ꎬＮＯ－
３－Ｎ 含量平均降低了 ３５.８８％ꎮ 随施氮

量的增加ꎬ土壤 ＥＣ１ ∶ ５、ＮＯ
－
３－Ｎ 和 ＮＨ＋

４－Ｎ 的含量显著

增加ꎬ但土壤 ｐＨ、ＡＫ 和 ＡＰ 的含量显著降低ꎬ其中ꎬ
ＮＯ－

３－Ｎ 和 ＮＨ＋
４－Ｎ 分别增加了 ６６８.３３％和 ３９.８８％ꎮ

表 ２　 氨氧化微生物扩增的引物序列
Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ￣ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍ

物种名称 Ｓｐｅｃｉｅｓ 引物片段 Ｐｒｉｍｅｒ ｆｒａｇｍｅｎｔ ＰＣＲ 扩增 ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ

氨氧化古菌
(ＡＯＡ)

Ａｒｃｈ－ａｍｏＡ－Ｆ:ＧＡＣＴＡＣＡＴＭＴＴＣＴＡＹＡＣＷＧＡＹＴＧＧＧＣ
Ａｒｃｈ－ａｍｏＡ－Ｒ:ＧＧＫＧＴＣＡＴＲＴＡＴＧＧＷＧＧＹＡＡＹＧＴＴＧＧ

氨氧化细菌
(ＡＯＢ)

ａｍｏＡ－Ｆ:ＣＴＧＧＧＧＴＴＴＣＴＡＣＴＧＧＴＧＧＴＣ
ａｍｏＡ－Ｒ:ＧＣＡＧＴＧＡＴＣＡＴＣＣＡＧＴＴＧＣＧ

全程氨氧化细菌 Ａ 分支
(ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ａ)

ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ａ－Ｆ:ＴＡＣＡＡＴＴＧＧＧＴＧＡＡＣＴＡ
ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ａ－Ｒ:ＡＧＡＴＣＡＴＧＧＴＧＣＴＧＴＧ

全程氨氧化细菌 Ｂ 分支
(ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ｂ)

ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ｂ－Ｆ:ＡＡＡＴＣＣＡＧＡＣＧＧＴＧＴＧＴ
ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ｂ－Ｒ:ＴＡＴＴＴＣＴＧＧＡＣＧＴＴＣＴＡＣＡＧＧ

ＡＯＡ:初始 ９５℃ꎬ１.５ ｍｉｎꎻ４０ 次循环(９５℃ꎬ３０ ｓꎻ５５℃ꎬ
４５ ｓꎻ７２℃ꎬ４５ ｓ) Ｉｎｉｔｉａｌ ９５ ℃ꎬ １.５ ｍｉｎｕｔｅｓꎻ ４０ ｃｙｃｌｅｓꎻ
ＡＯＢ:初始 ９５℃ꎬ３.０ ｍｉｎꎻ３８ 次循环(９５℃ꎬ３０ ｓꎻ６０℃ꎬ
１.５ ｍｉｎ) Ｉｎｉｔｉａｌ ９５ ℃ꎬ ３.０ ｍｉｎｕｔｅｓꎻ ３８ ｃｙｃｌｅｓꎻ
ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ａ 和 ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ｂ:初始 ９５℃ꎬ３.０ ｍｉｎꎻ
４５ 次循环(９５℃ꎬ３０ ｓꎻ５２℃ꎬ４５ ｓꎻ７２℃ꎬ１ ｍｉｎ) Ｉｎｉｔｉａｌ
９５ ℃ꎬ ３.０ ｍｉｎｕｔｅｓꎻ ４５ ｃｙｃｌｅｓ[２１] ꎮ

表 ３　 咸水滴灌和氮肥施用对土壤理化性质的影响

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓａｌｉｎｅ ｄｒｉｐ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃａｌ ａｎｄ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

含水量
ＳＷＣ

ＥＣ１ ∶ ５

/ (ｄＳｍ－１)
ｐＨ

速效钾 ＡＫ
/ (ｍｇｋｇ－１)

速效磷 ＡＰ
/ (ｍｇｋｇ－１)

全氮 ＴＮ
/ (ｇｋｇ－１)

全碳 ＴＣ
/ (ｇｋｇ－１)

硝态氮 ＮＯ－
３ －Ｎ

/ (ｍｇｋｇ－１)
铵态氮 ＮＨ＋

４ －Ｎ
/ (ｍｇｋｇ－１)

ＦＷＮ０ ０.２１３９ｂ ０.１９４ｃ ８.３０ａ ２４７ａ １９.３７ｃ ０.６７ｂ ２３.１３ｂ ６.９２ｃ ５.５３ｄ
ＦＷＮ３６０ ０.１７２３ｃ ０.２０９ｃ ８.００ｂ ２１５ｂ １４.９４ｄ ０.８１ａ ２３.４７ｂ ５６.５６ａ ８.１８ｃ
ＳＷＮ０ ０.２１１３ｂ ０.９４８ｂ ７.８２ｃ １８０ｃ ４２.１０ａ ０.７３ａｂ ２５.４２ａ ５.０８ｄ １０.０７ｂ

ＳＷＮ３６０ ０.２３８０ａ １.２９９ａ ７.５８ｄ １８３ｃ ２５.４４ｂ ０.８０ａ ２５.８３ａ ３５.６２ｂ １３.６５ａ

　 　 注:同列不同小写字母表示处理间差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ 下同ꎮ
Ｎｏｔｅ:Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉｎｕｓｃｕｌｅｓ ｍａｒｋｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｓｈｏｗ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｍｏｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ<０.０５) . Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.
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２.２　 咸水滴灌对土壤潜在硝化势的影响

咸水滴灌和氮肥施用显著改变土壤潜在硝化

势(ＰＮＲ)ꎬ见图 １ꎮ 随灌溉水盐度的增加ꎬ土壤 ＰＮＲ
显著降低ꎬ降低了 ２８.９７％ꎮ 随施氮量的增加ꎬ土壤

ＰＮＲ 显著增加ꎬ增加了 ３１７.２７％ꎮ 说明咸水灌溉抑制

了土壤硝化作用ꎬ但氮肥施用促进了土壤硝化作用ꎮ
２.３　 咸水滴灌对土壤氨氧化微生物基因拷贝数的

影响

　 　 咸水滴灌和氮肥施用显著影响土壤氨氧化微生

物的基因拷贝数丰度(图 ２)ꎮ 氨氧化微生物中 ＡＯＡ

　 　 注:不同小写字母表示不同处理间差异达到显著

水平(Ｐ<０.０５)ꎮ 下同ꎮ
Ｎｏｔｅ:Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｉｎｕｓｃｕｌｅｓ ｓｈｏｗ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ

ａｍｏｎｇ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ (Ｐ<０.０５) . Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 咸水滴灌和氮肥施用对土壤潜在硝化势的影响

Ｆｉｇ.１　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓａｌｉｎｅ ｄｒｉｐ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ
ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｎ ｓｏｉｌ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ

的基因拷贝数最高(２.４９×１０８ ｃｏｐｉｅｓｇ－１)ꎬ其次是

ＡＯＢ(１.６２×１０７ ｃｏｐｉｅｓｇ－１)ꎬ全程氨氧化细菌 Ａ 分

支(０.８９×１０６ ｃｏｐｉｅｓｇ－１)ꎬ全程氨氧化细菌 Ｂ 分支

基因拷贝数最低(０.８９×１０４ ｃｏｐｉｅｓｇ－１)ꎬ说明 ＡＯＡ
和 ＡＯＢ 是土壤中氨氧化作用的优势物种ꎮ 在淡水

和咸水滴灌条件下 ＡＯＡ / ＡＯＢ 比值分别为 ３ 和 ８３ꎬ
ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ａ / ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ｂ 比值分别为 １０９ 和

７７ꎬ在不施氮和施氮条件下 ＡＯＡ / ＡＯＢ 比值分别为

２５ 和 １４ꎬａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ａ / ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ｂ 比值分别为

８５ 和 １１１ꎮ 随灌溉水盐度的增加 ＡＯＡ 的基因拷贝

数显著增加ꎬ增加了 ４８７. ９４％ꎻ但显著降低 ＡＯＢ、
ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ａ 和 ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ｂ 的基因拷贝数ꎬ分
别降低 ８１.２７％、７３.４９％和 ６２.５１％ꎮ 随施氮量的增

加氨氧化微生物的基因拷贝数均显著增加ꎬ分别增

加 ５１１.２０％(ＡＯＡ)、９５８.１３％(ＡＯＢ)、７２.６６％(ａｍｏＡ
－ｃｌａｄｅ－Ａ)和 ３１.１８％(ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ｂ)ꎮ 说明咸水

滴灌能够促进 ＡＯＡ 的生长ꎬ但会抑制 ＡＯＢ、ａｍｏＡ－
ｃｌａｄｅ－Ａ 和 ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ｂ 的生长ꎬ而氮肥的施用会

促进氨氧化微生物的生长ꎮ
２.４　 氨氧化微生物基因拷贝数对土壤潜在硝化势

的相对贡献

　 　 氨氧化微生物对 ＰＮＲ 的相对贡献如图 ３ 所示ꎮ
氨氧化微生物的基因拷贝数均与土壤潜在硝化势

呈正相关关系ꎬ即土壤潜在硝化势随基因拷贝数的

增加而增加ꎮ 其中ꎬＡＯＢ 基因拷贝数丰度与 ＰＮＲ 呈

图 ２　 咸水滴灌和氮肥施用对氨氧化微生物丰度的影响

Ｆｉｇ.２　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓａｌｉｎｅ ｄｒｉｐ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｎ
ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ－ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ
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极显著正相关关系(Ｒ２ ＝ ０.８０６４ꎬＰ<０.０１)ꎬａｍｏＡ－
ｃｌａｄｅ－Ａ 基因拷贝数丰度与 ＰＮＲ 呈显著正相关关系

(Ｒ２ ＝ ０.４５４ꎬＰ<０.０５)ꎮ 说明 ＰＮＲ 的变化与 ＡＯＢ 和

ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ａ 具有较高的相关性ꎮ
２.５　 咸水滴灌对土壤氨氧化微生物 α－多样性的

影响

　 　 各处理氨氧化微生物的物种数量在 ６６ ~ １３９５
范围内ꎬ覆盖度在 ９９.３０％ ~１００.００％ꎬ能够较好地反

映样本真实情况(表 ４)ꎮ 对于 ＡＯＡꎬ咸水滴灌对其

多样性( Ｓｉｍｐｓｏｎ 和 Ｓｈａｎｎｏｎ) 和丰富度 ( Ｃｈａｏ１ 和

ＡＣＥ)有降低趋势ꎻ氮肥施用显著降低其丰富度ꎮ 对

于 ＡＯＢꎬ咸水滴灌对其多样性和丰富度有增加趋

势ꎻ氮肥施用显著降低其丰富度ꎮ 对于 ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ
－Ａꎬ咸水滴灌降低了其多样性ꎬ但增加了丰富度ꎻ氮
肥施用显著降低其 Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数ꎮ
对于 ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ｂꎬ咸水滴灌显著增加了 Ｓｈａｎｎｏｎ、
Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 指数ꎻ氮肥施用对其多样性和丰富度

均有增加趋势ꎮ

图 ３　 氨氧化微生物基因拷贝数与土壤潜在硝化势的相关性

Ｆｉｇ.３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ａｍｍｏｎｉａ－ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｇｅｎｅ ｃｏｐｉｅｓ ａｎｄ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｎｉｔｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｏｆ ｓｏｉｌ

表 ４　 咸水滴灌和氮肥施用对氨氧化微生物 α－多样性的影响

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓａｌｉｎｅ ｄｒｉｐ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｎ ａｍｍｏｎｉａ￣ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ α￣ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

氨氧化微生物
Ａｍｍｏｎｉａ ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ
ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

物种数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｓｐｅｃｉｅｓ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

香浓指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ１ 指数
Ｃｈａｏ１ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

ＡＯＡ

ＦＷＮ０ ４０７ａ ０.９９９０ａ ４.５０ａ ０.９１３３ａ ４４１ａ ４５５ａ
ＦＷＮ３６０ ２１２ｄ ０.９９９７ａ ４.３０ａ ０.９１５０ａ ２３４ｄ ２４２ｄ
ＳＷＮ０ ２７１ｃ ０.９９９７ａ ４.１７ａ ０.９０００ａ ３０３ｃ ３０７ｃ

ＳＷＮ３６０ ２９５ｂ ０.９９９０ａ ４.３２ａ ０.９１０３ａ ３３３ｂ ３３６ｂ

ＡＯＢ

ＦＷＮ０ ８９２ｂ ０.９９５３ｂ ４.９５ａｂ ０.９１７０ａ １０７３ａ １０９７ａ
ＦＷＮ３６０ ７２５ｃ ０.９９６７ａｂ ４.６７ｂ ０.８８５７ｂ ８４９ｄ ８６６ｃ
ＳＷＮ０ ９２２ａ ０.９９５７ｂ ４.９６ａｂ ０.９１９０ａ １０６４ｂ １０９２ａ

ＳＷＮ３６０ ９２７ａ ０.９９７３ａ ５.２１ａ ０.９２１３ａ １０１４ｃ １０２６ｂ

ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ａ

ＦＷＮ０ ７１ｂ ０.９９９９ａ ３.５９ａｂ ０.８６５０ａｂ ７５ｂ ７７ｂ
ＦＷＮ３６０ ６６ｂ ０.９９９９ａ ３.２０ｂｃ ０.８２７７ａｂ ６９ｄ ６９ｄ
ＳＷＮ０ ２３０ａ ０.９９９７ａ ４.２６ａ ０.８８１０ａ ２３３ａ ２３６ａ

ＳＷＮ３６０ ６８ｂ ０.９９９９ａ ２.５０ｃ ０.６８３３ｂ ７１ｃ ７３ｃ

ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ｂ

ＦＷＮ０ ８０３ｄ ０.９９５０ａ ４.０９ｃ ０.８４３０ｂ １０２１ｃ １０８４ｄ
ＦＷＮ３６０ １１７３ｃ ０.９９３０ａ ６.７６ｂ ０.９７８０ａ １５２４ｂ １５４３ｃ
ＳＷＮ０ １３９５ａ ０.９９３７ａ ７.３０ａ ０.９７７７ａ １６０１ａ １７１２ａ

ＳＷＮ３６０ １３５１ｂ ０.９９４５ａ ７.４７ａ ０.９７７０ａ １６０１ａ １６０３ｂ
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２.６ 　 咸水滴灌对土壤氨氧化微生物群落结构的

影响

　 　 ＡＯＡ 属水平群落结构见图 ４Ａꎮ 总体上相对丰

度最高的优势微生物为假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)和
嗜甲基菌属(Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｓｍｉｃｕｓ)ꎮ 咸水灌溉

降低了 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 和 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｓｍｉｃｕｓ 相

对丰度ꎮ 在不施氮肥处理下ꎬ咸水滴灌降低了 Ｐｓｅｕｄ￣
ｏｍｏｎａｓ 和 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｓｍｉｃｕｓ 相对丰度ꎻ在施

氮肥处理下ꎬ咸水滴灌增加了 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 相对丰

度ꎬ但降低了 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｓｍｉｃｕｓ 相对丰度ꎮ
ＡＯＢ 属水平群落结构见图 ４Ｂꎮ 总体上相对丰度

最高的优势微生物为假单胞菌属(Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ)、亚硝

化螺菌属 (Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ)、慢生根瘤菌属 (Ｂｒａｄｙｒｈｉ￣
ｚｏｂｉｕｍ)和链霉菌属(Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ)ꎮ 咸水灌溉增加

了 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ、Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ、Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ 和 Ｓｔｒｅｐ￣
ｔｏｍｙｃｅｓ 相对丰度ꎮ 在不施氮肥处理下ꎬ咸水滴灌增

加了 Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ、Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ 和 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ 相对

丰度ꎬ但降低了 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 相对丰度ꎻ在施氮肥处

理下ꎬ咸水滴灌增加了 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ、Ｎｉｔｒｏｓｏｓｐｉｒａ、
Ｂｒａｄｙｒｈｉｚｏｂｉｕｍ 和 Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｓ 相对丰度ꎮ

ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ａ 属水平群落结构见图 ４Ｃꎮ 总体

上相对丰度最高的优势微生物为硝化螺菌属(Ｎｉｔｒｏ￣
ｓｐｉｒａ)、寡养单胞菌属( Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ)和食甲基

菌属(Ｍｅｔｈｙｌｏｖｏｒｕｓ)ꎮ 咸水灌溉增加了 Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈ￣
ｏｍｏｎａｓ 和 Ｍｅｔｈｙｌｏｖｏｒｕｓ 相 对 丰 度ꎬ 但 降 低 了

Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ 相对丰度ꎮ 在不施氮肥处理下ꎬ咸水滴灌

增加了 Ｍｅｔｈｙｌｏｖｏｒｕｓ 相对丰度ꎬ但降低了 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ
和 Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ 相对丰度ꎻ在施氮肥处理下ꎬ咸
水滴灌增加了 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａ、Ｓｔｅｎｏｔｒｏｐｈｏｍｏｎａｓ 和 Ｍｅｔｈｙｌ￣
ｏｖｏｒｕｓ 相对丰度ꎮ

ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ｂ 属水平群落结构见图 ４Ｄꎮ 总体

上相对丰度最高的优势微生物为螯台球菌属(Ｃｈｅ￣
ｌａｔｏｃｏｃｃｕｓ)、囊胞杆菌属(Ｃｙｓｔｏｂａｃｔｅｒ)、亚硝基单胞菌

属 ( Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓ )、 红 假 单 胞 菌 属 ( Ｒｈｏｄｏｐｓｅｕｄｏ￣
ｍｏｎａｓ)、芽孢杆菌属 ( Ｂａｃｉｌｌｕｓ) 和拉姆利式杆菌

(Ｒａｍｌｉｂａｃｔｅｒ)ꎮ 咸水灌溉增加了 Ｃｈｅｌａｔｏｃｏｃｃｕｓ、Ｃｙｓ￣
ｔｏｂａｃｔｅｒ、Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓ、Ｂａｃｉｌｌｕｓ 和 Ｒａｍｌｉｂａｃｔｅｒ 相对丰

度ꎬ但降低了 Ｒｈｏｄｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 相对丰度ꎮ 在不施

氮肥处理下ꎬ咸水滴灌使 ６ 种优势菌属的相对丰度均

有所增加ꎻ在施氮肥处理下ꎬ咸水滴灌增加了 Ｃｈｅｌａｔｏ￣
ｃｏｃｃｕｓ 和 Ｒａｍｌｉｂａｃｔｅｒ 相对丰度ꎬ但降低了 Ｃｙｓｔｏｂａｃｔｅｒ、
Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓ、Ｒｈｏｄｏｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 和 Ｂａｃｉｌｌｕｓ 相对丰度ꎮ

将不同处理的土壤氨氧化微生物进行双向聚

类热图分析可知ꎬ各处理中土壤氨氧化微生物群落

存在差异(图 ５)ꎮ 对氨氧化古菌而言ꎬ与 ＦＷＮ０ 处理

相比ꎬＳＷＮ０ 处理显著增加了子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、
绿弯菌门(Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ)和奇古菌门(Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ)的
相对丰度ꎬ但显著降低了变形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)、
拟杆菌门(Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ)、浮霉菌门(Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ)、
放线菌门(Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、蓝细菌(Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ)、泉
古菌门(Ｃｒｅｎａｒｃｈａｅｏｔａ)、厚壁菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)、Ｃａｎｄｉ￣
ｄａｔｕｓ＿Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ、异常球菌－栖热菌门(Ｄｅｉｎｏ￣
ｃｏｃｃｕｓ－Ｔｈｅｒｍｕｓ)、酸杆菌门(Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ)和芽单胞

菌门(Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)的相对丰度ꎻ与 ＦＷＮ３６０ 处

理相比ꎬＳＷＮ３６０ 处理显著增加了Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 和疣微

菌门(Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ)的相对丰度ꎬ但显著降低了装甲

菌门(Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ)的相对丰度(图 ５Ａ)ꎮ
对氨氧化细菌而言ꎬ与 ＦＷＮ０ 处理相比ꎬＳＷＮ０

处理显著增加了 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ、Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ、Ｐｌａｎｃｔｏｍｙ￣
ｃｅｔｅｓ、Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ 和 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｐｅｒｅｇｒｉｎｉｂａｃｔｅｒｉａ 的

相对丰度ꎬ但显著降低了 Ｃｈｌｏｒｏｂｉ 和 Ａｒｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ
的相对丰度ꎻ与 ＦＷＮ３６０ 处理相比ꎬＳＷＮ３６０ 处理显

著增加了 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｕｓ－Ｔｈｅｒｍｕｓ、Ａｓｃｏ￣
ｍｙｃｏｔａ、广古菌门(Ｅｕｒｙａｒｃｈａｅｏｔａ)、Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ、
Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、硝 化 螺 旋 菌 门 ( Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ )、 Ｐｒｏ￣
ｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ、 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ、 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ、 Ｃｈｌｏｒｏｂｉ、
Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ、Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ 和 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ 的相对丰

度(图 ５Ｂ)ꎮ
对全程氨氧化细菌 Ａ 分支而言ꎬ与 ＦＷＮ０ 处理

相比ꎬＳＷＮ０ 处理显著增加了Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ、Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、
Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ、 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ、 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ、 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ ＿
Ｓａｃｃｈａｒｉｂａｃｔｅｒｉａ、 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ、 Ｄｅｉｎｏｃｏｃｃｕｓ －
Ｔｈｅｒｍｕｓ、Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ 和 Ａｃｔｉｎｏｂａｃ￣
ｔｅｒｉａ 的相对丰度ꎬ但显著降低了 Ｎｉｔｒｏｓｐｉｒａｅ 的相对

丰度(图 ５Ｃ)ꎮ
对于 ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ｂ 而言ꎬ与 ＦＷＮ０ 处理相比ꎬ

ＳＷＮ０ 处理显著增加了互养菌门 ( Ｓｙｎｅｒｇｉｓｔｅｔｅｓ)、
Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ、Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ、软壁菌门 ( Ｔｅ￣
ｎｅｒｉｃｕｔｅｓ)、Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ、Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ、担子菌门

(Ｂａｓｉｄｉｏｍｙｃｏｔａ )、 微孢子门 ( Ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｉｄｉａ )、 Ａｃｔｉ￣
ｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ、Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ、Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ、
梭杆菌门(Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ)和衣原体门(Ｃｈｌａｍｙｄｉａｅ)的
相对丰度ꎬ但显著降低了隐真菌门(Ｃｒｙｐｔｏｍｙｃｏｔａ)和
Ｃｈｌｏｒｏｂｉ 的 相 对 丰 度ꎻ 与 ＦＷＮ３６０ 处 理 相 比ꎬ
ＳＷＮ３６０ 处 理 显 著 增 加 了 Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ、
Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ、Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ａｃｅｔｏｔｈｅｒｍｉａ 和 Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ 的

相对丰度ꎬ但显著降低了 Ｔｈａｕｍａｒｃｈａｅｏｔａ 和 Ｅｕｒ￣
ｙａｒｃｈａｅｏｔａ 的相对丰度(图 ５Ｄ)ꎮ
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图 ４　 氨氧化微生物的群落组成
Ｆｉｇ.４　 Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ

图 ５　 咸水滴灌和氮肥施用的氨氧化微生物热图分析
Ｆｉｇ.５　 Ｔｈｅｒｍｏｇｒａｐｈｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ａｍｍｏｎｉａ￣ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｓａｌｉｎｅ ｄｒｉｐ ｉｒｒｉｇａｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｆｅｒｔｉｌｉｚｅｒ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ

８３２ 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 干旱地区农业研究　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 第 ４２ 卷



２.７　 环境因子与氨氧化微生物多样性指数和丰度

的相关性

　 　 环境因子对氨氧化微生物群落结构的影响表

现为(表 ５):氨氧化古菌基因拷贝数与土壤 ｐＨ 值

呈极显著的负相关关系ꎬ但与 ＳＷＣ、ＥＣ１ ∶ ５、ＴＣ 和

ＮＨ＋
４ －Ｎ 呈显著正相关关系ꎬ其中ꎬＥＣ１ ∶ ５和 ＮＨ＋

４ －Ｎ
达到极显著水平ꎻ丰度指数(Ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ)与 ＴＮ
和 ＮＯ－

３ －Ｎ 呈显著负相关关系ꎮ
氨氧化细菌基因拷贝数与 ＮＯ－

３ －Ｎ 呈极显著正

相关关系ꎬ但与 ＡＰ 和 ＳＷＣ 呈显著负相关关系ꎬ其
中ꎬＳＷＣ 达到极显著水平ꎻ香浓指数与 ＳＷＣ 呈显著

正相关关系ꎻ辛普森指数与 ＳＷＣ 呈极显著正相关关

系ꎬ但与 ＮＯ－
３ －Ｎ 呈显著负相关关系ꎻ丰度指数与 ＡＰ

和 ＳＷＣ 呈显著正相关关系ꎬ但与 ＴＮ 和 ＮＯ－
３ －Ｎ 呈显

著负相关关系ꎬ其中ꎬＳＷＣ 和 ＮＯ－
３ －Ｎ 达到极显著

水平ꎮ
全程氨氧化细菌 Ａ 分支基因拷贝数与 ＡＫ 和

ＮＯ－
３ －Ｎ 呈显著正相关关系ꎬ但与 ＳＷＣ、ＥＣ１ ∶ ５、ＡＰ 和

ＴＣ 呈显著负相关关系ꎬ其中ꎬＥＣ１ ∶ ５、ＡＰ 和 ＴＣ 达到

极显著水平ꎻ香浓指数与 ＴＮ 和 ＮＯ－
３ －Ｎ 呈显著负相

关关系ꎻ辛普森指数与 ＮＨ＋
４ －Ｎ 呈显著负相关关系ꎻ

丰度指数与 ＡＰ 呈极显著正相关关系ꎬ但与 ＮＯ－
３ －Ｎ

呈显著负相关关系ꎮ
全程氨氧化细菌 Ｂ 分支基因拷贝数与 ＳＷＣ、

ＥＣ１ ∶ ５、ＡＰ、ＴＣ 和 ＮＨ＋
４ －Ｎ 呈显著负相关关系ꎬ但与

ｐＨ 值和 ＡＫ 呈显著正相关关系ꎬ其中ꎬＳＷＣ、ＥＣ１ ∶ ５、
ＡＫ、ＡＰ 和 ＴＣ 达到极显著水平ꎮ 香浓指数与 ｐＨ 值

和 ＡＫ 呈显著负相关关系ꎬ但与 ＥＣ１ ∶ ５、ＴＮ、ＴＣ 和

ＮＨ＋
４ －Ｎ 呈显著正相关关系ꎬ其中ꎬＥＣ１ ∶ ５、ｐＨ 值、ＡＫ

和 ＮＨ＋
４ －Ｎ 达到极显著水平ꎻ辛普森指数与 ｐＨ 值和

ＡＫ 呈显著负相关关系ꎬ但与 ＴＣ、ＴＮ 和 ＮＨ＋
４ －Ｎ 呈显

著正相关关系ꎬ其中ꎬｐＨ 值、ＡＫ、ＴＮ 和 ＮＨ＋
４ －Ｎ 达到

极显著水平ꎻ丰度指数与 ｐＨ 值和 ＡＫ 呈显著负相关

关系ꎬ但与 ＥＣ１ ∶ ５、ＴＣ 和 ＮＨ＋
４ －Ｎ 呈显著正相关关系ꎬ

且 Ｃｈａｏ１ 指数与 ＴＮ 呈显著正相关关系ꎬ其中ꎬｐＨ 值、
ＡＫ 和 ＮＨ＋

４－Ｎ 达到极显著水平ꎮ

表 ５　 环境因子与氨氧化微生物 α－多样性指数和基因拷贝数间的相关性

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ａｍｍｏｎｉａ￣ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ α－ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｃｏｐｉｅｓ

氨氧化微生物
Ａｍｍｏｎｉａ ｏｘｉｄｉｚｅｒ

多样性指数
及基因拷贝数
Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ
ａｎｄ ｇｅｎｅ ｃｏｐｉｅｓ

含水量
ＳＷＣ

电导率
ＥＣ１ ∶ ５

ｐＨ 速效钾
ＡＫ

速效磷
ＡＰ

全氮
ＴＮ

全碳
ＴＣ

硝态氮
ＮＯ－

３ －Ｎ
铵态氮
ＮＨ＋

４ －Ｎ

ＡＯＡ

Ｓｈａｎｎｏｎ －０.０５９ －０.２１７ ０.３３９ 　 ０.３７１ －０.２７５ －０.２９７　 －０.２７９ －０.０５４ －０.２３０
Ｓｉｍｐｓｏｎ －０.２１３ －０.１８８ ０.１９９ ０.２４ －０.３０９ ０.０２９ －０.１６８ ０.１８０ －０.１１４
Ｃｈａｏ１ ０.５６８ －０.１０３ ０.４６２ ０.５３７ －０.０３９ －０.６９３∗ －０.１９７ －０.６９６∗ －０.３５９
ＡＣＥ ０.５３２ －０.１４６ ０.５０２ ０.５６９ －０.０６８ －０.７０７∗ －０.２３５ －０.６８９∗ －０.４００

基因拷贝数
Ｇｅｎｅ ｃｏｐｉｅｓ ０.６５５∗ ０.７９５∗∗ －０.８０８∗∗ －０.５５１ ０.０３５ ０.４８６ ０.６６０∗ ０.３１２ ０.８８５∗∗

ＡＯＢ

Ｓｈａｎｎｏｎ 　 ０.６１１∗ ０.５６０ －０.２９２ －０.２７３ ０.２５４ ０.００３ ０.３５１ －０.２７６ ０.４２１
Ｓｉｍｐｓｏｎ ０.７７３∗∗ ０.５５７ －０.１８９ －０.２２８ ０.５２１ －０.２８３ ０.４４８ －０.６７６∗ ０.２８５
Ｃｈａｏ１ ０.７４５∗∗ ０.３５７ ０.０５１ －０.０３ ０.５９３∗ －０.６５４∗ ０.２９６ －０.９３６∗∗ ０.００５
ＡＣＥ ０.７１０∗∗ ０.３２５ ０.０８２ －０.０２１ ０.６０７∗ －０.６７２∗ ０.２６４ －０.９５４∗∗ －０.０３２

基因拷贝数
Ｇｅｎｅ ｃｏｐｉｅｓ －０.８３７∗∗ －０.４８９ ０.０９４ ０.１４２ －０.６０８∗ ０.５７１ －０.４０７ ０.８７４∗∗ －０.１５６

ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ａ

Ｓｈａｎｎｏｎ －０.２７５ －０.２３９ ０.３９８ 　 ０.０５７ ０.４９２ －０.６３５∗ －０.１１３ －０.５９３∗ －０.４４７
Ｓｉｍｐｓｏｎ －０.４００ －０.４５３ ０.５６７ ０.２５７ ０.１０９ －０.５１４ －０.４３８ －０.３５６ －０.５９９∗

Ｃｈａｏ１ ０.０７７ ０.３４２ －０.２１７ －０.５４２ ０.９３２∗∗ －０.２３２ ０.４２６ －０.５９２∗ ０.１２６
ＡＣＥ ０.０８１ ０.３４２ －０.２１５ －０.５４ ０.９３３∗∗ －０.２４３ ０.４３３ －０.５９７∗ ０.１２５

基因拷贝数
Ｇｅｎｅ ｃｏｐｉｅｓ －０.６８７∗ －０.７９９∗∗ ０.５４３ ０.６８８∗ －０.９１４∗∗ ０.１９５ －０.７７５∗∗ ０.６３８∗ －０.５４４

ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ｂ

Ｓｈａｎｎｏｎ ０.０７９ 　 　 ０.７１１∗∗　 －０.９０６∗∗　 －０.９３４∗∗ ０.４４６ ０.６５１∗ 　 ０.７０７∗ ０.３９８ 　 　 ０.８４１∗∗

Ｓｉｍｐｓｏｎ －０.１２０ ０.５５５ －０.８０５∗∗ －０.８５３∗∗ ０.３３ ０.７１３∗∗ ０.６１２∗ ０.５１１ ０.７３１∗∗

Ｃｈａｏ１ －０.００３ ０.６６４∗ －０.８７１∗∗ －０.９１７∗∗ ０.４３３ ０.６５９∗ ０.６９０∗ ０.４２２ ０.８０６∗∗

ＡＣＥ －０.００５ ０.６５９∗ －０.８３３∗∗ －０.９３５∗∗ ０.５６４ ０.５５６ ０.７０６∗ ０.２８５ ０.７５２∗∗

基因拷贝数
Ｇｅｎｅ ｃｏｐｉｅｓ －０.７１４∗∗ －０.８７９∗∗ ０.６５８∗ ０.７６０∗∗ －０.８９４∗∗ ０.０６８ －０.８２１∗∗ ０.５３５ －０.６６４∗

　 　 注:∗∗和∗分别表示显著性水平为 Ｐ<０.０１ 和 Ｐ<０.０５ꎮ
Ｎｏｔｅ:∗∗ａｎｄ ∗ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ Ｐ<０.０１ ａｎｄ Ｐ<０.０５ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.
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２.８　 环境因子与氨氧化微生物群落结构的相关性

通过 ＲＤＡ 分析氨氧化微生物群落结构与土壤理

化性质间的相关关系(图 ６)ꎮ 氨氧化古菌轴 １ 的解

释度为 ８５.１６０％ꎬ轴 ２ 的解释度为 ６.５９７％ꎬ两轴共解释

总变异的 ９１.７３９％ꎮ 其群落结构与 ＥＣ１ ∶ ５含量(解释度

８.１８％ꎬＰ＝０.００７)存在极显著相关关系ꎬ与 ＮＨ＋
４ －Ｎ(解

释度 １９.３８％ꎬＰ＝０.０３２)存在显著相关关系(图 ６Ａ)ꎮ
氨氧化细菌轴 １ 的解释度为 ５６.０４０％ꎬ轴 ２ 的

解释度为 ３３.５９０％ꎬ两轴共解释总变异的 ８９.６３０％ꎮ
其群落结构与 ＥＣ１ ∶ ５(解释度 １２.２１０％ꎬＰ＝ ０.００４)存
在极显著相关关系ꎬ与 ＡＰ (解释度 ６. ７５０％ꎬＰ ＝
０.０２３)存在显著相关关系(图 ６Ｂ)ꎮ

全程氨氧化细菌 Ａ 分支轴 １ 的解释度为

６６.２２０％ꎬ轴 ２ 的解释度为 ３２.６２０％ꎬ两轴共解释总

变异的 ９８. ８４０％ꎮ 其群落结构与 ＥＣ１ ∶ ５ (解释度

２.２４１％ꎬＰ＝ ０.００４)、ＴＮ(解释度 １０.５２１％ꎬＰ＝ ０.００９)
和 ｐＨ 值(解释度 ７.８６８％ꎬＰ ＝ ０.０１０)存在极显著相

关关系ꎬ与 ＴＣ(解释度 １６.６８４％ꎬＰ＝ ０.０２１)、ＮＨ＋
４ －Ｎ

(解释度 ５.２１８％ꎬＰ＝ ０.０１４)和 ＡＰ(解释度 ４.７１４％ꎬ
Ｐ＝ ０.０４３)存在显著相关关系(图 ６Ｃ)ꎮ

全程氨氧化细菌 Ｂ 分支轴 １ 的解释度为

４５.３５０％ꎬ轴 ２ 的解释度为 ２０.２５０％ꎬ两轴共解释总

变异的 ６５. ６００％ꎮ 其群落结构与 ＳＷＣ (解释度

１９.４８％ꎬＰ ＝ ０. ００４)和 ＥＣ１ ∶ ５(解释度 ３２. ００％ꎬＰ ＝
０.００６)存在极显著相关关系ꎬ与 ＡＫ(解释度 ２３.７０％ꎬ
Ｐ＝ ０.０３３)存在显著相关关系(图 ６Ｄ)ꎮ

３　 讨　 论

３.１ 　 咸水滴灌对土壤理化性质和潜在硝化势的

影响

　 　 长期咸水灌溉会恶化土壤结构ꎬ降低土壤质

量ꎬ改变土壤微生物的活性和结构ꎬ进一步影响养

分转化速率ꎬ特别是氮素转化速率ꎬ最终降低土壤

肥力和农业生产力ꎮ 本研究发现ꎬ咸水滴灌显著增

加了土壤含水量、电导率和铵态氮的含量ꎬ但降低

了土壤 ｐＨ 值和硝态氮的含量ꎮ 产生这一结果可能

图 ６　 环境因子对氨氧化微生物群落影响的 ＲＤＡ 分析

Ｆｉｇ.６　 ＲＤＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｉｍｐａｃｔ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ ａｍｍｏｎｉａ￣ｏｘｉｄｉｚｉｎｇ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ
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是由于咸水滴灌向土壤输入大量的盐分离子ꎬ导致

土壤电导率值升高ꎬ土壤蒸散量降低ꎬ进而使土壤

含水量增加ꎬ而盐分中的 Ｃｌ－和 ＳＯ２－
４ 等酸性离子积

累能够降低土壤的 ｐＨ 值[２２]ꎮ 土壤铵态氮含量的

增加和硝态氮含量的降低可能是由于咸水灌溉抑

制了硝化作用所致[２３]ꎮ 氮肥的施用对土壤质量和

作物生长及产量也有重要影响ꎮ 本研究发现ꎬ施氮

增加了土壤全氮、硝态氮和铵态氮的含量ꎬ但降低

了土壤 ｐＨ 值ꎬ这是由于氮肥的施用为土壤提供了

不同形态的氮素ꎬ补充了土壤氮素养分ꎬ同时也能

够促进硝化作用的进行ꎬ进而产生更多的 Ｈ＋ꎬ导致

土壤 ｐＨ 值降低ꎮ
咸水灌溉可向土壤输入大量盐分离子ꎬ氮肥的

施用为土壤补充了大量氮素养分ꎬ改变了土壤环

境ꎬ进而影响土壤硝化速率ꎮ 本研究发现ꎬ土壤潜

在硝化势随灌溉水盐分的增加显著降低ꎬ随氮肥施

用的增加显著增加ꎬ是因为盐分降低了土壤吸附

ＮＨ＋
４ －Ｎ 的能力ꎬ减少了反应的底物ꎬ抑制了硝化微

生物的活性ꎬ导致土壤硝化速率降低ꎬ氮肥的施用

增加了土壤中各种形态的氮素ꎬ增加了硝化作用进

行的底物ꎬ进而促进了硝化作用的发生[２４]ꎮ
３.２　 咸水滴灌对氨氧化微生物基因拷贝数的影响

通过分析发现ꎬ氨氧化微生物的基因拷贝数大

小依次为:氨氧化古菌>氨氧化细菌>全程氨氧化细

菌 Ａ 分支>全程氨氧化细菌 Ｂ 分支ꎬ说明氨氧化古

菌是土壤的主要微生物ꎮ 咸水滴灌显著降低了氨

氧化细菌和全程氨氧化细菌的基因拷贝数ꎬ显著增

加了氨氧化古菌的基因拷贝数ꎬ而氮肥施用均显著

增加了氨氧化微生物的基因拷贝数ꎮ 这可能是咸

水灌溉降低了土壤中的 ＮＨ＋
４ －Ｎ 含量ꎬ限制了氨氧

化过程ꎬ因而降低了氨氧化微生物的基因拷贝数ꎬ
但由于各物种对 ＮＨ＋

４ －Ｎ 亲和力不同ꎬ氨氧化古菌

在低浓度 ＮＨ＋
４ －Ｎ 环境下表现出较高的亲和力ꎬ因

此ꎬ氨氧化古菌的基因拷贝数呈增加趋势[２５]ꎻ氮肥

施用改善了土壤含水量低、物质运输受到限制的局

面ꎬ且氮肥施用可促进作物根系和土壤微生物吸收

ＮＨ＋
４ －Ｎ 释放出 Ｈ＋ꎬ为氨氧化微生物营造了适宜生

存环境ꎬ因而增加了各物种的基因拷贝数ꎬ促进了

硝化作用的进行[２６]ꎮ 通过进一步分析发现ꎬ氨氧化

微生物基因拷贝数均与土壤潜在硝化势存在正相

关关系ꎬ其中ꎬ氨氧化细菌和全程氨氧化微生物 Ａ
分支表现为显著的正相关关系ꎬ说明其二者是促进

硝化作用发生的主导微生物ꎮ 本研究中咸水滴灌

ＡＯＡ / ＡＯＢ 显著高于淡水滴灌ꎬ但咸水滴灌条件下

ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ａ / ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ｂ 显著低于淡水滴灌ꎻ

氮肥施用条件下 ＡＯＡ / ＡＯＢ 显著低于不施氮条件ꎬ
而氮肥施用条件下 ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ａ / ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ｂ
显著高于不施氮条件ꎮ 说明咸水滴灌和氮肥施用

对不同氨氧化微生物的影响存在明显差异ꎮ 因此ꎬ
我们推测 ＡＯＡ 和 ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ｂ 是咸水滴灌条件下

土壤的优势物种ꎬＡＯＢ 和 ａｍｏＡ－ｃｌａｄｅ－Ａ 是氮肥施

用条件下土壤的优势物种ꎮ
盐分可通过改变土壤微生物活性而影响其群

落结构与组成ꎮ 氨氧化古菌基因拷贝数与土壤含

水量间存在显著正相关关系ꎬ而其他 ３ 种氨氧化微

生物基因拷贝数则与土壤含水量间存在显著负相

关关系ꎮ 有研究表明ꎬ土壤含水量是提供反应底物

的媒介ꎬ能够提高氨氧化速率[２４]ꎬ但本研究以咸水

进行滴灌ꎬ虽增加了土壤含水量ꎬ由于土壤环境的

变化ꎬ各物种的适应能力不同ꎬ导致氨氧化微生物

基因拷贝数与含水量间的关系发生变化ꎮ 氨氧化

古菌基因拷贝数与土壤 ｐＨ 值间存在极显著的负相

关关系ꎬ而全程氨氧化细菌 Ｂ 分支基因拷贝数与 ｐＨ
值间存在显著的正相关关系ꎮ 这可能是由于干旱

环境降低了土壤中的物质运输和传递ꎬ使得作物根

系和微生物在吸收 ＮＨ＋
４ －Ｎ 的同时释放出 Ｈ＋ꎬ营造

出酸性环境ꎬ有利于氨氧化古菌生存ꎬ对于全程氨

氧化细菌 Ｂ 分支而言ꎬ其适合在酸性环境中生存ꎬ
当 ｐＨ 值降低时ꎬ其基因拷贝数应当增加ꎬ但在本研

究中却相反ꎬ这可能是该物种对其他环境因素不耐

受所致[２６]ꎮ 本研究中土壤硝态氮含量随盐分增加

而降低ꎬ铵态氮含量呈相反趋势ꎬ将其与氨氧化微

生物进行相关性分析ꎬ发现铵态氮与氨氧化古菌基

因拷贝数间存在极显著正相关关系ꎬ而与全程氨氧

化细菌 Ｂ 分支间存在显著负相关关系ꎻ硝态氮与氨

氧化细菌和全程氨氧化细菌 Ａ 分支基因拷贝数均

存在极显著的正相关关系ꎬ这同样也证明了氨氧化

古菌在盐渍化土壤中占主导地位ꎮ
３.３　 咸水滴灌对氨氧化微生物群落结构多样性的

影响

　 　 在农田土壤中ꎬ盐分是主要的限制因素ꎬ氮的

添加也会影响氨氧化微生物群落结构的变化ꎮ α－
多样性分析发现ꎬ咸水滴灌仅改变了氨氧化古菌和

全程氨氧化细菌 Ａ 分支的丰度ꎬ对于氨氧化细菌和

全程氨氧化细菌 Ｂ 分支改变了其多样性和丰度ꎮ
说明在咸水滴灌条件下氨氧化细菌和全程氨氧化

细菌 Ｂ 分支群落结构变化更为显著ꎬ这可能是由于

氨氧化古菌对恶劣环境有较好的耐受性ꎬ不易受到

环境因素的影响所致[２７]ꎮ 氮肥施用仅改变了氨氧

化古菌和氨氧化细菌的丰度ꎬ对于全程氨氧化细菌
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改变了其多样性和丰度ꎬ说明全程氨氧化细菌对氮

肥更加敏感ꎮ 咸水滴灌和氮肥施用均改变了氨氧

化微生物丰度ꎬ此外还改变了部分物种的多样性ꎬ
可能是物种通过改变多样性来适应土壤环境的变

化[２８]ꎮ 将环境因子和多样性指数进行相关性分析

发现ꎬ硝态氮含量是影响氨氧化古菌 α－多样性的主

要因素ꎬ使得氨氧化古菌群落的丰度随硝态氮含量

的降低而增加ꎬ对于其他 ３ 个物种而言均受多种因

素的影响ꎬ氨氧化细菌群落的多样性和丰度随含水

量的增加而增加ꎬ此时硝态氮含量呈降低趋势且与

该物种呈负相关关系ꎬ能够促进氨氧化细菌群落结

构的发展ꎻ全程氨氧化细菌 Ｂ 分支群落的多样性和

丰度随 ｐＨ 值的降低而增加ꎬ此时电导率和铵态氮

含量均呈增加趋势ꎬ同样能够对该群落结构的发展

起到促进作用ꎻ但对于全程氨氧化细菌 Ａ 分支来

说ꎬ由于各因素的影响程度不同对群落结构变化造

成了差异ꎬ全程氨氧化细菌 Ａ 分支群落的香浓指数

和丰度随硝态氮降低而增加ꎬ此时铵态氮含量呈增

加趋势ꎬ而辛普森指数与铵态氮呈负相关关系ꎬ说
明降低了全程氨氧化细菌 Ａ 分支的辛普森指数ꎮ
因此ꎬ对于全程氨氧化细菌 Ａ 分支群落多样性的变

化还需通过分析铵态氮和硝态氮对该物种群落多

样性贡献程度的大小来判断ꎮ
通过冗余分析发现ꎬ盐分是影响本试验土壤中

氨氧化微生物物种的主要因素ꎬ各氨氧化微生物均

对盐分较为敏感ꎮ 除此之外ꎬ土壤 ｐＨ 值对全程氨

氧化细菌 Ａ 分支和 Ｂ 分支有显著影响ꎬ说明该物种

对环境酸碱变化较为敏感ꎬ有研究发现 Ａ 分支在中

性或碱性环境中发挥作用ꎬ而 Ｂ 分支在酸性环境中

发挥作用ꎬ而铵态氮仅对氨氧化古菌有显著影响ꎬ
表明该物种具有不同的营养和底物需求[２９]ꎮ 土壤

含水量对微生物的生存有重要作用ꎬ能够促进氨氧

化细菌的生长和繁殖ꎬ此外ꎬ本研究还发现全程氨

氧化细菌 Ｂ 分支也对含水量较为敏感ꎬ在白洋淀流

域岸边带土壤的研究中ꎬ也证实了土壤含水量是影

响全程氨氧化细菌的关键因素[３０]ꎮ 盐分对土壤环

境产生的影响会进一步体现在氨氧化微生物的群

落结构中ꎬ其中ꎬ未定义的泉古菌是氨氧化古菌的

优势物种ꎬ此菌种是旱地土壤的优势物种ꎬ也是促

进氨氧化作用发生的关键物种[３１]ꎬ随着盐分含量的

增加ꎬ泉古菌的相对丰度显著降低ꎬ奇古菌门的相

对丰度显著增加ꎬ表明盐分可以改变氨氧化古菌的

群落结构[３２]ꎮ 亚硝化螺旋菌属是氨氧化细菌的优

势物种ꎬ其属于 β－变形菌门的化能自养微生物ꎬ存
在于低 ＮＨ＋

４－Ｎ 浓度和肥力较低的土壤ꎬ有研究发现

其在低 ｐＨ 值环境下占主导地位[２４]ꎮ Ｎｉｔｒｏｓｏｍｏｎａｓ 是
全程氨氧化细菌 Ｂ 分支的优势物种ꎬ有较高的耐盐

性ꎬ能够在铵浓度较高的环境中生存ꎮ 假单胞菌属

在氨氧化细菌中高度富集ꎬ该物种具有一定的硝化

活性ꎬ能够促进硝化作用的进行[３３]ꎮ 放线菌和拟杆

菌等微生物属于富营养类群ꎬ能够有效消耗土壤中

的易分解碳库ꎬ对养分有较高的要求ꎬ生长速率快ꎬ
酸杆菌和绿弯菌等微生物属于贫营养类群ꎬ可消耗

土壤中难降解的有机碳库ꎬ对养分的亲和力较高ꎬ
但生长速率较慢[３４]ꎮ

氨氧化微生物是土壤硝化作用的关键物种ꎬ其
群落结构变化受多种因素的影响ꎬ大部分研究通过

高通量测序的手段ꎬ揭示了氨氧化微生物群落结构

的变化及其影响因素ꎬ但对于各因素之间的内在联系

尚不明晰ꎬ需进一步构建结构方程模型ꎬ明确各个变

量之间的关系及其影响程度ꎬ更好地揭示环境因子对

氨氧化微生物以及氨氧化微生物对硝化作用的贡献ꎮ

４　 结　 论

１)咸水滴灌显著提高了土壤 ＥＣ１ ∶ ５和 ＮＨ＋
４ －Ｎ

含量ꎬ但显著降低了土壤 ｐＨ 值和 ＮＯ－
３ －Ｎ 含量ꎮ 氮

肥施用显著提高了土壤 ＴＮ、ＮＯ－
３ －Ｎ 和 ＮＨ＋

４ －Ｎ 含

量ꎬ但显著降低了土壤 ｐＨ 值ꎮ
２)咸水滴灌通过降低氨氧化细菌、全程氨氧化

细菌的数量和土壤潜在硝化势ꎬ最终抑制土壤硝化

作用的进行ꎻ氮肥施用增加了氨氧化微生物的数量

和土壤潜在硝化势ꎬ最终促进土壤硝化作用的进

行ꎮ 其中ꎬ氨氧化细菌和全程氨氧化细菌 Ａ 分支是

影响硝化速率的主导微生物ꎮ
３)氨氧化古菌是土壤氨氧化微生物中的优势

物种ꎬ氨氧化细菌次之ꎮ 咸水滴灌降低了氨氧化古

菌的多样性和丰富度及全程氨氧化细菌 Ａ 分支的

多样性ꎬ但增加了氨氧化细菌和全程氨氧化细菌 Ｂ
分支的丰富度和多样性及全程氨氧化细菌 Ａ 分支

的丰富度ꎻ氮肥施用显著降低了氨氧化古菌和氨氧

化细菌的丰富度及全程氨氧化细菌 Ａ 分支的丰富

度和多样性ꎬ但增加了全程氨氧化细菌 Ｂ 分支的丰

富度和多样性ꎮ
４)盐分和铵态氮含量是影响氨氧化古菌群落

结构的主要驱动因子ꎻ盐分和速效磷含量是影响氨

氧化细菌群落结构的主要驱动因子ꎻ土壤 ｐＨ 值、盐
分、全氮、全碳、铵态氮和速效磷含量是影响全程氨

氧化细菌 Ａ 分支群落结构的主要驱动因子ꎻ盐分、
含水量和速效钾含量是影响全程氨氧化细菌 Ｂ 分

支群落结构的主要驱动因子ꎮ
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