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摘要：花生属豆科固氮作物，具较强的抗旱耐盐性，土壤微生物在盐碱土生态系统中具有重要的生态功能。 本研究以花生平作、

花生 ／棉花间作为对象，通过 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因克隆文库技术分析了黄河三角洲滨海盐碱地花生旺盛生长期不同含盐量盐碱地和

非盐碱地 ０—４０ｃｍ 根层非培养土壤微生物群落组成及其多样性，分析了盐碱地花生根层土壤细菌群落与非盐碱地花生根层土

壤细菌群落的差异，为揭示盐碱地花生根层土壤微生物的多样性以及土地利用变化与生态环境效应间的关系奠定基础。 利用

免培养技术直接从土壤样品提取总 ＤＮＡ，针对细菌基因组 １６Ｓ ｒＲＮＡ 基因的 Ｖ３ 高变区进行 ＰＣＲ 扩增；利用焦磷酸测序的方法

对 Ｖ３ 高变区 ＰＣＲ 产物进行高通量测序，并对测序数据进行生物信息学分析。 结果表明，（１）黄河三角洲滨海盐碱土较高含盐

量土壤中根层土壤微生物种类、优势种群数量和群落功能多样性较非盐碱土壤较为丰富。 （２）盐碱土花生平作或花生 ／ ／棉花

间作两种种植方式基本不影响二者 ０—４０ｃｍ 根层土壤微生物优势类群；不同土壤类型和种植模式下，花生和棉花根层土壤中

优势菌群均为变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）和酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ） ４ 种菌群，

其总丰度为 ８０％—９０％。 非盐碱土壤中花生根层的酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）丰度是盐碱土壤中的 ３ 倍以上，嗜热油菌纲

（Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ）和放线菌纲（Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ）丰度远高于各种盐碱土壤花生平作和花生 ／ ／棉花间作两种植模式下的花生根层

土壤；非盐碱土平作花生 ０—４０ｃｍ 土层中 Ｒｕｂｅｌｌｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、Ｐｏｎｔｉｂａｃｔｅｒ 和 Ｌａｍｉａ 细菌则显著缺失。 （３）土壤类型对土壤微生物菌

群类型影响较大，聚类分析表明，１０ 个土壤样本依据土壤含盐量高低和根系分布深度聚为 ３ 类，即非盐碱土壤归为 １ 类，盐碱

土壤根系密集分布层 ０—２０ｃｍ、２０—４０ｃｍ 各归为 １ 类。

关键词：土壤微生物群落；１６Ｓ ｒＲＮＡ 基因；系统发育分析
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ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ ｉｎ ｎｏｎ⁃ｓａｌｉｎｅ ｓｏｉｌｓ ｗｅｒｅ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ ｔｈｒｅｅ ｔｉｍｅｓ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｉｎ ｓａｌｉｎｅ⁃ａｌｋａｌｉ ｌａｎｄ， ａｎｄ Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ

ａｎｄ Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ ｗｅｒｅ ｍｏｒｅ ａｂｕｎｄａｎｔ ｉｎ ｎｏｎ⁃ｓａｌｉｎｅ ｓｏｉｌ ｔｈａｎ ｔｈｏｓｅ ｉｎ ｓｉｎｇｌｅ ｃｒｏｐｐｉｎｇ ａｎｄ ｉｎｔｅｒｃｒｏｐｐｉｎｇ ｏｆ ｓａｌｉｎｅ⁃ａｌｋａｌｉ

ｌａｎｄ． Ｈｏｗｅｖｅｒ， Ｒｕｂｅｌｌｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ， Ｐｏｎｔｉｂａｃｔｅｒ， ａｎｄ Ｌａｍｉａ ｗｅｒｅ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｌｅｓｓ ｉｎ ｔｈｅ ０—４０ ｃｍ ｓｏｉｌ ｏｆ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｃｒｏｐｐｉｎｇ

ｎｏｎ⁃ｓａｌｉｎｅ ｌａｎｄ． （３） Ｓｏｉｌ ｔｙｐｅｓ ａｐｐｅａｒｅｄ ｔｏ ａｆｆｅｃｔ ｔｈｅ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｍｉｃｒｏｂｉｏｍｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｓ． Ａｌｌ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｗｅｒｅ ｌａｒｇｅｌｙ

ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ｔｈｒｅｅ ｃｌａｓｓｅｓ： ｎｏｎ⁃ｓａｌｉｎｅ ｌａｎｄ， ０—２０ ｃｍ， ａｎｄ ２０—４０ ｃｍ ｒｈｉｚｏｓｐｈｅｒｅｓ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｓａｌｉｎｉｔｙ ａｎｄ ｄｅｐｔｈ

ｏｆ ｒｏｏｔ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｂｙ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ； １６Ｓ ｒＲＮＡ ｇｅｎｅ； ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ

黄河三角洲位于我国山东省，东经 １１８°０７—１１９°１８，北纬 ３６°５５—３８°１２，是黄河在利津县以下以及向下冲

积而成的扇形三角洲。 黄河三角洲不仅有大量的物种资源，而且土地、矿产、温光等自然资源也很丰富［１⁃２］。
但生态环境相对脆弱，盐渍化土地面积高达 １８ 万 ｈｍ２，严重影响了该区域经济的可持续发展以及农业开发前

景［３］，探讨治理机理和开发途径对盐渍化土地的开发利用具有指导性意义。
土壤盐碱化是世界性难题，由于土壤有机质含量、酸碱度、水分及土壤母质的不同，与此环境相适应的土

壤微生物种类各异。 以往对盐碱地土壤微生物的研究主要集中在耐盐碱微生物的分离、盐碱极端微生物的生

态特征、不同植物群落土壤微生物的时空动态和区系特征［４⁃５］、湿地土壤不同深度层次微生物特征［６⁃７］、微生

物量与土壤酶［８］、不同植物群落土壤养分与微生物活性以及不同改良措施及植被对盐碱地土壤微生物的影

响效果等方面［９⁃１１］，关于黄河三角洲地区土壤微生物多样性研究多集中在米草［１２］、柽柳［１３］、白蜡、刺槐、臭椿

林地［１４］、碱篷、茵陈蒿、白茅、芦苇［１５］等耐盐碱或盐生草本、灌木和乔木类植物，有关盐碱土壤种植粮油经类

作物尤其是花生根层土壤微生物数量、种群结构、优势菌群以及盐胁迫与土壤微生物活动之间的生态关系的

研究鲜见报道，为此，本试验以黄河三角洲滨海盐碱土为对象，利用焦磷酸高通量测序技术直接从土壤中提取

总 ＤＮＡ，构建细菌 １６ＳｒＲＮＡ 基因克隆文库，对黄河三角洲盐碱地花生旺盛生长期根层土壤微生物的菌群结构

进行分析，旨在为进一步了解盐碱土壤微生物的多样性、结构、功能与演化等问题，以及维护盐碱地生态系统

的稳定平衡提供土壤微生物方面的参考依据。

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３９ 卷　
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１　 材料与方法

１．１　 试验地点选择

　 　 试验地点分别设置在山东省花生研究所莱西试验田和东营市不同地理位置的利津县汀罗镇毛坨村和垦

利县青坨村，莱西市地处东经 １２０°１２′—１２０°４０′，北纬 ３６°３４°—３７°０９′，东营市为东经 １１８°０７ ′—１１９°１０′，北纬

３６°５５′—３８°１０′。 莱西试验田土壤类型为潮土，东营市利津县汀罗镇毛坨村和垦利县青坨村的土壤类型均为

盐化潮土。
１．２　 试验设计

田间条件下，以非盐碱土壤平作花生田为对照，设置不同含盐量土壤花生平作、花生 ／棉花间作两种种植

方式，花生播种日期均为 ５ 月 １０ 日，田间管理均同于一般高产花生田和棉花田。
土壤含盐量差异以东营市不同地理位置的利津县汀罗镇毛坨村和垦利县青坨村两处不同含盐量土壤为

试材，以山东省花生研究所莱西试验田的中等肥力非盐碱土壤为对照。 于花生生长旺盛期（荚果膨大期、８ 月

１３ 日）分别采集各种植方式下，花生根层和棉花根层 ０—２０ｃｍ、２０—４０ｃｍ 的土壤样本。
１．３　 土样采集

于花生荚果膨大期（２０１５ ／ ８ ／ １３），同时分别采集不同试点花生根层（距花生、棉花主根 １０—１５ｃｍ 处）０—
４０ｃｍ 的多点混合土壤样本（表 １）。 土壤样品采集方法采用“ Ｓ”型 ５ 点混合样本法，分别采集各处理 ０—
２０ｃｍ、２０—４０ｃｍ 的土壤样本，将每个样点同一层次的土样混合均匀后，立即装入无菌袋中，置于－２０℃冰箱保

存备用。

表 １　 供试土壤样品性状与处理

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｏｒ ｔｅｓｔ

样品编号
Ｎｏ．

土层深度
Ｓｏｉｌ

ｄｅｐｔｈ ／ ｃｍ

采样地点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ

ｓｉｔｅ

种植方式
Ｐｌａｎｔｉｎｇ
ｍｅｔｈｏｄ

采样位置
Ｓａｍｐｌｉｎｇ
ｌｏｃａｔｉｏｎ

土壤含
盐量
Ｓａｌｔ

ｃｏｎｔｅｎｔｓ
ｉｎ ｓｏｉｌ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

有机质
含量
ＯＭ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

全氮
Ｓｏｉｌ ｔｏｔａｌ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ
ｃｏｎｔｅｎｔ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

速效氮
Ｓｏｉｌ

ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ
ｃｏｎｔｅｎｔ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

速效磷
Ｓｏｉｌ

ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ
ｃｏｎｔｅｎｔ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

速效钾
Ｓｏｉｌ

ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｐｏｔａｓｓｉｕｍ
ｃｏｎｔｅｎｔ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

ｐＨ

阳离子
交换量
ＣＥＣ

ｃｍｏｌ（＋） ／
ｋｇ

ＨＳｈ１ ０—２０ 东营毛坨 花生单作 花生根层 ５．２７ ６．５７ ０．５４２ ５２．５４ ９．７１ １１１．４７ ８．６ ７．５６

ＨＳｈ２ ２０—４０ ４．４５ ４．１４ ０．４１５ ３９．３４ ７．８２ ９９．２６ ８．４ ７．２１

ＨＳｈ３ ０—２０ 东营青坨 花生单作 花生根层 ３．９９ １１．２ ０．９８２ ６７．２４ １４．６２ ８６．３４ ８．４ ６．７８

ＨＳｈ４ ２０—４０ ４．２６ ７．６３ ０．６９８ ５２．１３ ９．０８ ７２．１７ ８．２ ６．８９

ＨＳｈ５ ０—２０ 青岛莱西 花生单作 花生根层 ０．５９ １２．７５ １．３１１ ８８．６３ ３０．８４ １４６．３２ ７．３ １０．８９

ＨＳｈ６ ２０—４０ ０．６７ ９．１３ ０．９６２ ７４．３６ １５．４３ １３０．２１ ７．２ １１．２５

ＨＳｈ７ ０—２０ 东营毛坨 花生 ／棉 花生根层 ５．２７ ６．５７ ０．５４２ ５２．５４ ９．７１ １１１．４７ ８．６ ５．２７

ＨＳｈ８ ２０—４０ 花间作 ４．４５ ４．１４ ０．４１５ ３９．３４ ７．８２ ９９．２６ ８．４ ７．２１

ＨＳｈ９ ０—２０ 东营毛坨 花生 ／棉 棉花根层 ５．２７ ６．５７ ０．５４２ ５２．５４ ９．７１ １１１．４７ ８．６ ５．２７

ＨＳｈ１０ ２０—４０ 花间作 棉花根层 ４．４５ ４．１４ ０．４１５ ３９．３４ ７．８２ ９９．２６ ８．４ ７．２１

１．４　 土壤 ＤＮＡ 提取

收集所得土壤样品利用 ＯＭＥＧＡ 土壤总 ＤＮＡ 提取试剂（ＯＭＥＧＡ ｓｏｉｌ ＤＮＡ ｋｉｔ）盒进行提取。 所得 ＤＮＡ 采

用 １．５％琼脂糖凝胶电泳和 Ｎａｎｏｄｒｏｐ２０００ 分光光度计检测 ＤＮＡ 的纯度和浓度。
１．５　 １６ｓｒＲＮＡ 文库构建及高通量测序

稀 释 后 的 基 因 组 ＤＮＡ 利 用 引 物 ３４０Ｆ： ＣＣＴＡＣＧＧＧＮＢＧＣＡＳＣＡＧ 以 及 ８０５Ｒ：
ＧＡＣＴＡＣＮＶＧＧＧＴＡＴＣＴＡＡＴＣＣ 对 １６ｓｒＲＮＡ 基因的 Ｖ３⁃Ｖ４ 区进行扩增。 扩增程序如下：９５℃预变性 ３ｍｉｎ；３０
个循环包括（９５℃，３０ｓｅｃ；５０℃，３０ｓｅｃ；７２℃，６０ｓｅｃ）；７２℃，７ｍｉｎ。 ＰＣＲ 产物使用 １．５％浓度的琼脂糖凝胶进行

电泳检测；根据 ＰＣＲ 产物浓度进行等浓度混样，充分混匀后使用 ０．５×ＴＢＥ 浓度 １．５％的琼脂糖胶电泳纯化

３　 １９ 期 　 　 　 戴良香　 等：黄河三角洲盐碱地花生根层土壤菌群结构多样性研究 　
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ＰＣＲ 产物，割胶回收目标条带。 产物纯化试剂盒使用 ＱＩＡＧＥＮ 公司的 ＭｉｎＥｌｕｔｅ 胶回收试剂盒。 最后使用

ＨｉＳｅｑ２５００ 进行 ２５０ＰＥ 测序。
１．６　 生物信息学分析

测序得到的原始数据（Ｒａｗ Ｄａｔａ），存在一定比例的干扰数据（Ｄｉｒｔｙ Ｄａｔａ），为了使信息分析的结果更加准

确、可靠，使用 ＳＯＡＰｄｅｎｏｖｏ 对原始数据进行拼接、过滤，得到有效数据（Ｃｌｅａｎ Ｄａｔａ）。
然后基于有效数据进行 ＯＴＵｓ（Ｏｐｅｒａｔｉｏｎａｌ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｕｎｉｔｓ）聚类和物种分类分析，并将 ＯＴＵ 和物种注释结

合，从而得到每个样品的 ＯＴＵｓ 和分类谱系的基本分析结果。 再对 ＯＴＵｓ 进行丰度、多样性指数等分析，同时

对物种注释在各个分类水平上进行群落结构的统计分析。 最后在以上分析的基础上，可以进行一系列的基于

ＯＴＵｓ、物种组成的聚类分析，ＰＣｏＡ 和 ＰＣＡ 统计比较分析，挖掘样品之间的物种组成差异，并结合环境因素进

行关联分析。

２　 结果与分析

２．１　 样本的有效序列数据量和物种丰度统计

表 ２ 看出，供试样本序列条数在 １７１６５９６—２８６３６１６ 间，ＨＳｈ６ 样品序列条数最小，ＨＳｈ４ 样品最大，１０ 个样

本的序列条数和有效序列条数总和分别为 ２１６１７５９３、１６４９７９２０。 在样品相似度为 ０．９７ 的情况下进行多样品

物种丰度统计，２１６１７５９３ 条序列中有 １６４９７９２０ 条序列相似性标准匹配到参考数据库，共分为 ２１７３６ 个 ＯＴＵｓ，
样品中物种分布的均匀度为 ７６．３２％。

表 ２　 土壤样本的有效序列统计

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｆｏｒ ｔｅｎ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ

样本
Ｓａｍｐｌｅ

序列条数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

平均长度
Ａｖｅｒａｇｅ
ｌｅｎｇｔｈ

有效序列条数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

样本
Ｓａｍｐｌｅ

序列条数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

平均长度
Ａｖｅｒａｇｅ
ｌｅｎｇｔｈ

有效序列条数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

ＨＳｈ１ ２７１１１４８ １４７．７７８１ ２０５０５１６ ＨＳｈ７ ２１２４０３７ １４６．１０８８ １６５８９１７

ＨＳｈ２ ２６９０５４１ １４８．９５８３ １９１４１００ ＨＳｈ８ １８７２４７７ １４６．４６８ １４５４２８３

ＨＳｈ３ ２０９０１９４ １４６．６３６３ １６４９２７９ ＨＳｈ９ １８２２９９８ １４６．７０１１ １３８８１８６

ＨＳｈ４ ２８０９３３６ １４８．９２８４ ２０６０３５４ ＨＳｈ１０ １８６３６１６ １４７．４１３５ １３９４９５２

ＨＳｈ５ １９１６６５０ １４６．４９６３ １５５２３９９ Ｔｏｔａｌ ２１６１７５９３ １４７．３５３０６ １６４９７９２０

ＨＳｈ６ １７１６５９６ １４８．０４１８ １３７４９３４

２．２　 Ａｌｐｈａ 多样性分析

表 ３ 所示，１０ 个样本的 ｇｏｏｄｓ＿ｃｏｖｅｒａｇｅ 测序深度指数均在 ９９．８３％以上，估计群落中 ＯＴＵｓ 个数的 ｃｈａｏ１ 和

ＡＣＥ 菌群丰富度指数分别在 １１４６１． ０２—１５１６７． ３ 和 １１３１７． ５６—１５０１０． ０ 间，Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数为 ９． ０１—
１０．２９，Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数均大于 ０．９９３２，ＰＤ ｗｈｏｌｅ＿ｔｒｅｅ 指数为 １８１．３２—２５４．２９，Ｏｂｓｅｒｖｅｄ＿ｓｐｅｃｉｅｓ 指数均在 ９０５０ 个

以上。 除 ＨＳｈ１ 样品的 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数相对最大外，ＨＳｈ２ 样品的 ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 菌群丰富度指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ
指数、ＰＤ＿ｗｈｏｌｅ＿ｔｒｅｅ 指数和 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ＿ｓｐｅｃｉｅｓ 指数均最高，而 ＨＳｈ５ 和 ＨＳｈ６ 样品中 ｃｈａｏ１ 和 ＡＣＥ 菌群丰富度

指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数、ＰＤ＿ｗｈｏｌｅ＿ｔｒｅｅ 指数和 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ＿ｓｐｅｃｉｅｓ 指数均较小。 可见，黄河三角洲滨

海盐碱土壤中无论是花生平作还是花生 ／棉花间作的种植方式，花生、棉花 ０—４０ｃｍ 根层土壤微生物种类和

优势种群的数量丰富，土壤微生物群落功能多样性较非盐碱土壤花生根层微生物群落丰富，尤以土壤含盐量

较高的花生平作种植方式下 ＨＳｈ１ 和 ＨＳｈ２ 样本更为丰富。
２．３　 盐碱地土壤花生根层微生物群落结构分析

２．３．１　 在门级别的菌落结构分析

图 １ 可以看出，无论是不同盐碱程度土壤还是不同种植方式，花生、棉花根层土壤微生物类群从门水平上

均可归为 １１ 个菌门，其中以变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）和酸
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杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）等 ４ 种为主要菌群，其总丰度占 ８０％—９０％，并尤以变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和放线菌

门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）相对丰度最大，二者丰度高达 ７０％—８０％。 但盐碱土与非盐碱土两土壤类型间，其土壤微生

物主要优势类群丰度在门水平上存在差异，花生和棉花间作种植方式基本不影响二者 ０—４０ｃｍ 根层土壤微

生物优势类群。 ＨＳｈ３、ＨＳｈ４、ＨＳｈ５、ＨＳｈ６ 和 ＨＳｈ８ 土壤样品中变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）丰度较低，在 ２６％—
３１％间，以 ＨＳｈ４ 最低；ＨＳｈ１、ＨＳｈ２ 和 ＨＳｈ９ 样品中变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）丰度较高，在 ３９％—４３％间，且以

ＨＳｈ１ 中最高。 放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）的丰度值以 ＨＳｈ３、ＨＳｈ４、ＨＳｈ７ 和 ＨＳｈ８ 土样较高，在 ４３％—５０％间，
其余土样的丰度值相近，均在 ３２％—４０％间。 ＨＳｈ５、ＨＳｈ６ 两样本酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）丰度为 １６％—２０％，
显著高于其他 ８ 个土壤样本的 ３％—８％，但其绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）丰度仅为 ２％—４％，显著低于其他样本。
ＨＳｈ３、ＨＳｈ４、ＨＳｈ５、ＨＳｈ６ 样本的厚壁菌门（ Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）丰度较高且 ＨＳｈ４ 样本的丰度达 １２％以上，是其余样本

丰度的 ３—６ 倍。 青岛莱西非盐碱土壤 ０—４０ｃｍ 花生根层酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）丰度值远高于其他土壤根

层样本，但绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）丰度明显低于其他土壤样本。

表 ３　 土壤样本多样性分析指数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｉｌ ｓａｍｐｌｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

样本
Ｓａｍｐｌｅ ｇｏｏｄｓ＿ｃｏｖｅｒ Ｃｈａｏ１ ＡＣＥ ｓｈａｎｎｏｎ ｓｉｍｐｓｏｎ ＰＤ＿ｗｈｏｌｅ＿ｔｒｅｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ＿ｓｐｅｃｉｅｓ

ＨＳｈ１ ０．９９８７５８ １４７４２．１９ １４６４６．１６ １０．２８９３９ ０．９９７４７ ２４０．３７９２ １２１４０

ＨＳｈ２ ０．９９８６１８ １５１６７．３０ １５０１０．００ １０．０６７３４ ０．９９６９４ ２５４．２８５６ １２５５０

ＨＳｈ３ ０．９９８５６２ １２９８４．０１ １２８６１．８６ ９．７０２２１ ０．９９４４５ ２１６．５５５２ １０４０４

ＨＳｈ４ ０．９９８７２５ １４４９６．９５ １４１４８．００ ９．６３２８８ ０．９９４６１ ２３４．６００９ １１５０８

ＨＳｈ５ ０．９９８５７３ １１４６１．０２ １１３１７．５６ ９．００９８３ ０．９９３２２ １８１．３２４５ ９０５０

ＨＳｈ６ ０．９９８３０２ １２７３０．１４ １２５１５．３４ ９．７７４４１ ０．９９５８３ １９８．８０８２ １０１３０

ＨＳｈ７ ０．９９８６５０ １２７４２．４６ １２６３２．７２ ９．８１８４３ ０．９９５６３ ２１３．１５６７ １０４４６

ＨＳｈ８ ０．９９８３４１ １３２４０．５０ １３０８３．３２ ９．７４７１２ ０．９９４５０ ２１７．７６４２ １０６４９

ＨＳｈ９ ０．９９８３３５ １３０６９．３２ １２９５５．７６ １０．１５９５１ ０．９９７１６ ２１８．７９３４ １０７０３

ＨＳｈ１０ ０．９９８３０２ １３３１４．２３ １３１７５．６８ １０．０４３２２ ０．９９６１３ ２２５．３８４２ １０８７３

盐碱土壤 ０—２０ｃｍ 花生根层和棉花根层土壤中，变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）丰度均高于 ２０—４０ｃｎ 土层中，
其余优势菌群在土壤类型和不同作物根层 ０—４０ｃｍ 土层间分布差异不明显。 不同土壤类型间的优势菌群丰

度存在较大差异，中度盐碱土以变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）丰度值较高，轻度盐碱土和非盐碱土花生根层以放

线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）丰度较高，酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）主要分布于非盐碱土壤的花生根层。
２．３．２　 在纲和目级别的菌落结构分析

图 ２Ａ 可以看出，无论是不同含盐量的盐碱土壤还是非盐碱土壤， 其细菌主要有 α⁃变形菌纲

（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌纲（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、γ⁃变形菌纲（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、酸微菌纲（Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉｉａ）、
厌氧绳菌纲 （ Ａｎａｅｒｏｌｉｎｅａｅ）、 β⁃变形菌纲 （ Ｂｅｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、嗜热油菌纲 （ Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ）、 δ⁃变形菌纲

（Ｄｅｌｔａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、纤维粘网菌纲（Ｃｙｔｏｐｈａｇｉａ）和芽孢杆菌纲（Ｂａｃｉｌｌｉ）等 １０ 种菌群，此 １０ 种菌群在盐碱土

壤中 的 丰 度 为 ８０％ 左 右， 在 非 盐 碱 土 壤 中 的 丰 度 略 低 为 ７０％； 两 类 土 壤 中 均 以 α⁃变 形 菌 纲

（Ａｌｐｈａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和放线菌纲（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）的丰度较高，二者占 ４０％—５５％；非盐碱土壤花生根层中的嗜

热油菌纲（Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ）的丰度高于盐碱土壤 ３ 倍以上，其 γ⁃变形菌纲（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和酸微菌纲

（Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉｉａ）均明显低于盐碱土壤花生、棉花根层 ３ 倍以上；高含盐量盐碱土壤的平作花生根层和花生 ／ ／
棉花间作的花生及棉花根层的芽孢杆菌纲（Ｂａｃｉｌｌｉ）均明显低于非盐碱土壤。

由图 ２Ｂ 可知，放线菌目（Ａｃｔｉｎｏｍｙｃｅｔａｌｅｓ）是盐碱地花生平作和花生 ／ ／棉花间作方式下二者根层土壤中的

主要优势菌群，其丰度在 ２０％—３２％，而非盐碱土壤中仅为 １５％—２０％；其次为根瘤菌目（Ｒｈｉｚｏｂｉａｌｅｓ），其在各

类型土壤、不同种植方式下的花生根层和棉花根层均在 ５％—１４％；盐碱土壤中的酸微菌目（Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｅｓ）

５　 １９ 期 　 　 　 戴良香　 等：黄河三角洲盐碱地花生根层土壤菌群结构多样性研究 　
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图 １　 各样本在门水平的菌落结构柱状图

　 Ｆｉｇ．１　 Ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ｏｆ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｆｒｏｍ ｔｅｎ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ｔｈｅ

ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｐｈｙｌｕｍ

高于非盐碱土壤的 ５ 倍以上，但其中 Ｇａｉｅｌｌａｌｅｓ 菌目低

于非盐碱土壤的 ５ 倍以上；红螺菌目（Ｒｈｏｄｏｓｐｉｒｉｌｌａｌｅｓ）
在各类型土壤中几乎无差异，均占 ５％左右；鞘脂单胞

菌目（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｌｅｓ）在花生 ／ ／棉花间作种植方式下

明显升高，相对丰度在 ５％左右，而其余类型土壤样品

中 仅 占 ２％—３％； 其 余 诸 如 假 单 胞 菌 目

（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｌｅｓ）、红杆菌目（Ｒｈｏｄｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ）、土壤红

杆菌目（Ｓｏｌｉｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒａｌｅｓ）、黏球菌目（Ｍｙｘｏｃｏｃｃａｌｅｓ）等
菌群在不同类型盐碱土壤和非盐碱土壤间丰度优势差

异不大，其相对丰度总和不足 １０％。
２．３．３　 在科级别的菌落结构分析

由图 ３ 可知，不同类型盐碱土壤和非盐碱土壤花生

根层、花生 ／ ／棉花间作的棉花根层，土壤微生物菌群在

科级别的优势菌群差异主要表现在类诺卡氏菌科

（Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄａｃｅａｅ）、生丝微菌科（Ｈｙｐｈｏｍｉｃｒｏｂｉａｃｅａｅ）、红
螺 菌 科 （ Ｒｈｏｄｏｓｐｉｒｉｌｌａｃｅａｅ ）、 鞘 脂 单 胞 菌 科

（Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ）和放线菌科（ｇａｉｅｌｌａｌｅｓ）等 ５ 种微

生物类群， 其中， 非盐碱土壤中的类诺卡 氏 菌 科

（Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄａｃｅａｅ）显著低于盐碱土壤的 ５ 倍以上，而其

图 ２　 土壤样本在纲、目级别的菌落结构柱状图

Ｆｉｇ．２　 Ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ｏｆ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｆｒｏｍ ｔｅｎ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｃｌａｓｓ ａｎｄ ｏｒｄｅｒ

放线菌科（ｇａｉｅｌｌａｌｅｓ）远高于盐碱土壤的 ５ 倍以上，红螺菌科（Ｒｈｏｄｏｓｐｉｒｉｌｌａｃｅａｅ）略高于盐碱土壤的 ２ 倍左右，
其余诸如黄单胞杆菌科（Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ）、中华杆菌科（Ｓｉｎｏｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ）、假单胞菌科（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｄａｃｅａｅ）、
布鲁氏菌科（Ｂｒｕｃｅｌｌａｃｅａｅ）、放线菌目的小单孢菌科（Ｍｉｃｒｏｍｏｎｏｓｐｏｒａｃｅａｅ）、链霉菌科（Ｓｔｒｅｐｔｏｍｙｃｅｔａｃｅａｅ）等 ６ 种

土壤微生物菌群相对丰度总和在 １０％左右。 可见盐碱土壤花生根层土壤中放线菌科（ｇａｉｅｌｌａｌｅｓ）的相对丰度

显著降低，而类诺卡氏菌科（Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄａｃｅａｅ）的相对丰度显著增加。
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图 ３　 土壤样本在科级别的菌落结构柱状图

　 Ｆｉｇ．３　 Ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ｏｆ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｆｒｏｍ ｔｅｎ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ｔｈｅ

ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｆａｍｉｌｙ

２．３．４　 在属级别的菌落结构分析

图 ４ 可见，无论是花生平作、还是花生 ／ ／棉花间作，
盐碱土壤花生根层和棉花根层土壤微生物种类、优势种

群数量和群落功能多样性在属级别较非盐碱土壤丰富，
主要 为 鞘 氨 醇 单 胞 菌 （ Ｓｐｈｉｎｇｏｍｏｎａｓ ）、 芽 孢 杆 菌

（Ｂａｃｉｌｌｕｓ ）、 红 游 动 菌 属 （ Ｒｈｏｄｏｐｌａｎｅｓ ）、 假 单 胞 菌

（Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ）、红平红球菌（Ｒｈｏｄｏｏｃｏｃｃｕｓ）等，盐碱土

壤样品中除嗜酸细菌类群如 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｋｏｒｉｂａｃｔｅｒ、
Ａｃｔｉｎｏｍａｄｕｒａ、Ｐｈｙｃｉｃｏｃｃｕｓ 和 Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ 丰度

较低外，其余类群均较丰富。 而非盐碱土壤样品中

Ｒｕｂｅｌｌｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、Ｉａｍｉａ、Ｐｏｎｔｉｂａｃｔｅｒ、 Ｉｎｑｕｉｌｉｎｕｓ 菌群丰度

极 低 外， Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒ 、 Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ、 Ａｃｔｉｎｏｍａｄｕｒａ、
Ｐｓｅｕｄｏｃｈｒｏｂａｃｔｒｕｍ、Ａｆｉｆｅｌｌａ 和 Ｃａｔｅｎｕｌｏｐｌａｎｅｓ 均较低，且
Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ Ｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ 丰度显著高于盐碱土。 非盐碱土

壤 ０—４０ｃｍ 土层中均未发现 Ｒｕｂｅｌｌｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ 属和

Ｐｏｎｔｉｂａｃｔｅｒ 属细菌，且 ０—２０ｃｍ 土层中无 Ｌａｍｉａ 属细

菌。 盐碱土花生根层土壤微生物在属水平上更为丰富。
２．４　 Ｂｅｔａ 多样性分析

由图 ５ 可知，主成分 １（ＰＣ１）可以解释所有变量方

差的 ４７．０２％，主成分 ２（ＰＣ２）可以解释所有变量方差的 １１．５５％，前两个主成分共解释了总变异的 ５８．５７％，第
３ 至第 １０ 主成分的方差贡献率较小，均低于 １０．０％，尤其第 １０ 主成分的方差贡献率接近 ０（图 ６Ｃ）。 表明不

同来源的 １０ 个土壤样品在 ＰＣ１ 和 ＰＣ２ 上均存在明显的空间分异，１０ 个土壤样品的土壤微生物群落可明显分

为 ３ 簇：ＨＳｈ５、ＨＳｈ６ 样品聚为一簇，ＨＳｈ２ 和 ＨＳｈ４ 聚为一簇，其余 ＨＳｈ１、ＨＳｈ３、ＨＳｈ７、ＨＳｈ８、ＨＳｈ９ 和 ＨＳｈ１０ 为

一簇（（图 ５Ａ））。 ＨＳｈ５、ＨＳｈ６ 样本与其他样本的相似度差异较大，其与第一、二主成分均为正相关关系，而其

余盐碱土花生 ／ ／棉花根层土壤微生物类群均与第二主成分相关性较高，其中，ＨＳｈ３、ＨＳｈ５、ＨＳｈ７ 和 ＨＳｈ９ 土壤

微生物菌群与第二主成分为正相关关系，ＨＳｈ１、ＨＳｈ２ 和 ＨＳｈ４ 土壤微生物菌群则与第二主成分为负相关关系

（（图 ５Ｄ））。 表明，土壤类型对土壤微生物类菌群类型影响较大，１０ 个土壤样本依据土壤含盐量高低和根系

分布深度聚为 ３ 类，即非盐碱土壤归为 １ 类，盐碱土壤根系密集分布层 ０—２０ｃｍ、２０—４０ｃｍ 各归为 １ 类，花
生 ／ ／棉花间作下的花生或棉花根层不影响其土壤微生物菌群类型。 ＯＴＵ 丰度聚类仅与土壤类型和盐碱土壤

根系密集分布层深度有关，而与其花生 ／ ／棉花间作下的花生或棉花根层无关。

３　 讨论

盐度和碱度是影响不同盐碱程度盐碱土壤中微生物群落结构的显著因素，土壤电导度（ＥＣ）和 ｐＨ 对盐

碱土壤细菌群落结构的影响力最大，极端盐碱土壤中分布着大量的喜盐碱细菌，非耐盐碱细菌不占有优

势［１６⁃１９］。 盐碱地土壤细菌具有丰富物种、遗传和发育系统多样性，不同盐碱程度土壤中的主要细菌为耐盐碱

的细菌菌株，并且均是耐硫酸盐的细菌。 变形菌纲（α⁃变形菌纲、β⁃变形菌纲、γ⁃变形菌和 δ⁃变形菌纲）是盐

碱土壤的主要类群，其余依次是放线菌门、拟杆菌门、酸杆菌门、浮霉菌门、绿弯菌门、芽单胞菌门、厚壁菌门和

疣微菌门，Ｍａｒｉｎｏｂａｃｔｅｒ，Ｈａｌｏｍｏｎａｓ 和 Ｐｓｅｕｄｏｍｏｎａｓ 这些嗜盐菌普遍存在于盐碱土中［１６⁃１９］。 天津滨海盐碱土壤

细菌以乳杆菌属、芽孢杆菌属为主，放线菌以链霉菌属占优势，真菌以青霉属为主［２０］。 本试验条件下，土壤类

型、含盐量高低均影响 ０—４０ｃｍ 根层土壤微生物活性、菌落结构、功能类群和根层土壤微生物群落多样性。
黄河三角洲滨海盐碱土壤中花生 ／ ／棉花间作种植方式下，花生和棉花根层土壤微生物种类和优势种群的数
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图 ４　 土壤样本在属级水平的菌落丰度变化图

Ｆｉｇ．４　 Ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ｏｆ ｍｉｃｒｏｆｌｏｒａ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｆｒｏｍ ｔｅｎ ｓａｍｐｌｅｓ ａｔ ｔｈｅ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｅｎｕｓ

量、群落功能多样性均较中等肥力非盐碱土壤平作花生根层微生物群落丰富，尤以较高含盐量土壤中更为

丰富。
生物改良措施是通过种植植物，增加地表覆盖面积，减少地表水分蒸发，增加土壤根系数量及微生物活

性，从而改善土壤理化性质。 生物改良措施被认为是最具生态效益和经济效益的措施，同时也是国内外盐碱

地治理的发展趋势之一。 关于不同植被（植物）尤其是盐生植物对盐碱地微环境、植物生长季养分吸收等因

子对土壤改良的响应已有较为系统的论述［２１］，有关生物措施对盐碱土壤微生物群落结构的影响研究表明，松
嫩草地不同植被覆盖下土壤微生物数量存在较大差异。 羊草群落土壤细菌、真菌和放线菌数量较芦苇群落、
虎尾草群落、碱茅群落、碱蓬群落以及盐碱裸地均有所提高［２２］。

在黄河三角洲盐碱环境中种植一定种类的盐生植物，会提高微生物的种类、数量和种群变化，而且柽柳对

微生物的影响较大，且耐盐细菌的比例显著下降，随着连续种植时间的增加，微生物总数的减少以及真菌数量

的增加，细菌与真菌的比值显著变小，并且氨化细菌、自生固氮菌、硝化细菌和亚硝化细菌等生理类群微生物

的数量也逐渐下降［２３］。 马旭龙等［２４⁃２５］研究结果表明，盐碱地种植油葵、甘草、锦鸡儿等植物可改善盐碱地根
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图 ５　 土壤微生物主成分分析

Ｆｉｇ ５　 Ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ

Ａ 相似度进化树；Ｂ ｈｅａｔｍａｐ 图；Ｃ 前十个主成分的载荷数；Ｄ 主成分分析二维图

际土壤微生物的群落组成，优化盐碱地微生物的群落结构，显著提高土壤微生物群落功能多样性，且不同植物

品种对盐碱地微生物群落结构的作用存在差异，可筛选出更适宜改善盐碱地土壤质量的植物品种，也是盐碱

地生态恢复的一项有效措施。 不同含盐量的盐碱土和非盐碱土中，花生、棉花根层土壤微生物均以变形菌门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）和酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）等 ４ 种菌群为优

势菌群，其总丰度占 ８０％—９０％，尤以变形菌门（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）相对丰度最大，二
者高达 ７０％—８０％。 盐碱土花生和棉花根层芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）和拟杆菌门（Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）的丰

度显著高于非盐碱土壤约 ２ 倍；非盐碱土壤花生根层酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）和厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）丰度是

盐碱土壤花生根层的 ３ 倍以上。 盐碱土壤花生、棉花根层 γ⁃变形菌纲（Ｇａｍｍａｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和酸微菌纲 ／目
（Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉｉａ）丰度是非盐碱土壤花生根层的 ３—５ 倍， 而非盐碱土壤花生根层中的嗜热油菌纲

（Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ）和 Ｇａｉｅｌｌａｌｅｓ 菌目（Ｔｈｅｒｍｏｌｅｏｐｈｉｌｉａ）的丰度是盐碱土壤 ３—５ 倍以上；盐碱土壤花生和棉花根

层 Ｇａｉｅｌｌａｌｅｓ 菌目低于非盐碱土壤的 ５ 倍以上，而酸微菌目（Ａｃｉｄｉｍｉｃｒｏｂｉａｌｅｓ）高于非盐碱土壤的 ５ 倍以上。 类

诺卡氏菌科（Ｎｏｃａｒｄｉｏｉｄａｃｅａｅ）在盐碱土壤中的丰度高于非盐碱土壤的 ５ 倍以上，而放线菌科（ｇａｉｅｌｌａｌｅｓ）低于

盐碱土壤的 ５ 倍以上；非盐碱土壤 ０—４０ｃｍ 土层中均未发现 Ｒｕｂｅｌｌｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ 属和 Ｐｏｎｔｉｂａｃｔｅｒ 属细菌，且 ０—
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２０ｃｍ 土层中无 Ｌａｍｉａ 属细菌，与前人研究结果基本一致［１０，２６⁃２９］。 本研究所选土壤类型虽均为潮土类，其所处

地理位置基本相同，但土壤耕种历史和利用方式的差异，亦会影响本研究条件下的花生、棉花根层土壤微生物

的菌群结构，加之，土壤样品的生物学重复少，其代表性可能有一定的局限性。 因此，有关盐碱土花生根际土

壤微生物活性、菌落结构、功能类群、与非盐碱土花生根际微生物群落多样性及功能的差异，以及发掘利用还

有待深入研究。

４　 结论

试验结果表明，黄河三角洲滨海盐碱土高含盐量土壤中根际土壤微生物种类、优势种群数量和群落功能

多样性较非盐碱土壤丰富，尤以土壤含盐量较高土壤更为丰富。 黄河三角洲滨海盐碱土中以变形菌门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）、放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿弯菌门（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）和酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）等 ４ 种菌群为优

势菌群，其总丰度占 ８０％—９０％。 盐碱地花生 ／ ／棉花间作影响二者根层微生物群落的组成，花生单作根层土

壤厚壁菌门（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）丰度是花生 ／ ／棉花间作花生根层的 ５—６ 倍，但间作条件下，花生根层土壤变形菌门

（Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ）和放线菌门（Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）丰度值均低于花生单作根层土壤丰度值 ５％左右。 土壤类型对土

壤微生物菌群类型影响较大，依据土壤含盐量高低和根系分布深度聚为 ３ 类，即非盐碱土壤归为 １ 类，盐碱土

壤根系密集分布层 ０—２０ｃｍ、２０—４０ｃｍ 各归为 １ 类。 盐碱土的培肥改良和作物增产与作物根际微生态环境

密切相关，盐碱土根际微环境的改变与农艺措施的关系有待深入研究。
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