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宁夏不同地区盐碱化土壤细菌群落多样性分布特征及
其影响因子

李　 明１，２，３，∗，毕江涛４，王　 静４

１ 宁夏大学葡萄酒学院，银川　 ７５００２１

２ 宁夏大学葡萄与葡萄酒研究院，银川　 ７５００２１

３ 宁夏大学葡萄与葡萄酒教育部工程研究中心，银川　 ７５００２１

４ 宁夏大学环境工程研究院，银川　 ７５００２１

摘要：为了解宁夏不同地区盐碱化土壤细菌群落多样性的分布特征及其关键影响因子，选择贺兰县红星村、惠农县黄渠拐子、燕
子墩、庙台、平罗县银星村、分水闸、侯家梁、西大滩为研究样点，采集宁夏地区 ８ 个典型盐碱化土壤样品，０—２ ｃｍ 和 ２—２５ ｃｍ
土层，共 ４８ 份。 利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ 高通量测序技术解析不同采样点土壤细菌群落结构的特征，同时分析了土壤理化因子与细

菌群落结构的关系。 试验结果表明：变形菌门、拟杆菌门和放线菌门为 ８ 个采样点土壤细菌群落的优势种类。 其中，变形菌门

占总量的 ２４．６９％—５６．４４％；γ⁃变形菌纲相对丰度在燕子墩土壤中显著高于其他样点（Ｐ＜０．０５）。 ０—２ ｃｍ 土层，变形菌门相对

丰度在燕子墩、红星村和分水闸这 ３ 个样点较高；拟杆菌门的相对丰度在分水闸样点土壤中最高；２—２５ ｃｍ 土层，变形菌门与

表层土具有相同趋势；放线菌门的相对丰度在西大滩样点土壤中最高。 在属水平，芽孢杆菌属是所有样点的优势属种。 α 多样

性指数结果显示：燕子墩的土壤细菌群落多样性和丰富度都显著低于其他样点。 土壤理化性质测定结果表明：在 ０—２ ｃｍ，全
氮、有机碳、碱解氮、速效钾在黄渠拐子土壤中含量最高；含水量、ｐＨ 值和电导率值在西大滩土壤中含量最低；Ｋ＋、Ｃｌ－含量在燕

子墩地区最高；２—２５ ｃｍ，ＳＯ２－
４ 含量在燕子墩地区最高。 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析表明，土壤 Ｋ＋、Ｃｌ－、ＳＯ２－

４ 和电导率值显著影响细菌

多样性指数。 冗余分析（ＲＤＡ）结果表明，土壤中含水量和电导率值是影响宁夏地区盐碱化土壤细菌群落结构的主要因子。
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生物多样性与生态系统功能间的关系是当今生命科学领域的研究热点问题之一。 其中，土壤是陆生植物

所依赖的复杂生态系统，土壤微生物则是土壤生态系统中极其重要的部分，在土壤养分循环、系统稳定性、抗
干扰能力以及可持续利用等方面占据主导地位。 从农业生产的角度考虑，探索土壤微生物多样性，群落结构、
种类组成及其时空分布特征，有助于阐明生物多样性与生态系统功能之间的关系，进而阐释土壤生态系统的

功能与稳定性即土壤回复力和抗性之间的关系［１］，这对于保障土壤质量和健康以及生态系统的可持续发展

具有重要的理论和实践意义。
宁夏银川平原地处中温带半干旱、干旱区，降水稀少，蒸发强烈，宁夏水资源总量为 １１．７ 亿 ｍ３，仅占全国

水资源总量的 ０．０４％。 环境因素以及人类活动的强烈影响，造成了生态环境恶化，土壤盐碱化就是当地农业

生产最大的限制因子［２］。 因此阐明宁夏不同地区盐碱地的盐碱现状和可溶性盐基离子组成对于开垦盐碱荒

地，提高土壤质量具有重要意义。 前人对于土壤可溶性盐基离子的研究多聚焦在人类活动影响下土壤可溶性

盐基离子空间分布特征［３⁃５］、土壤可溶性盐基离子与理化性质的相关性［６］、土壤可溶性盐基离子对植物生长

的影响［７⁃８］，不同植被条件下的土壤可溶性盐基离子的变化［９］、盐碱地改良的方法［１０⁃１１］ 等方面。 而对于自然

状态下可溶性盐基离子与土壤微生物群落结构相关性的研究较少。
土壤剖面内存在显著的土壤有机质含量［１２］和土壤环境因子［１３］ 的变化梯度，为比较微生物结构提供了有

利的环境。 研究发现，土壤剖面内微生物的变异比不同生态系统表土之间的差异还要强烈［１４］。 土壤剖面内

微生物群落结构主要由土壤有机碳的质量和数量［１３］、氮素有效性［１５］ 以及养分含量等［１６］ 共同决定。 微生物

随土壤深度存在显著的变化［１７］，且亚表层土壤微生物对土壤形成、生态系统生物化学物质、污染物分解以及

维持地下水水质等具有重要意义［１８］。 另一方面，本研究针对不同土壤深度（０—２ ｃｍ，２—２５ｃｍ）中的可溶性

盐基离子的剖面分布，研究微生物群落结构在不同含盐量盐碱土壤中的剖面分布特征，这将有利于揭示土壤

可溶性盐基离子在土壤中的动态运移规律及其对土壤生物学特性的影响［１９］，是探究干旱区盐碱化土壤生物

物质循环以及淋溶作用的关键。
目前，关于宁夏典型盐碱化土壤微生物方面的研究主要集中在银北西大滩地区，采用的多是传统的计数

法和生物化学方法［２０］。 如李凤霞等［２１］采用平板稀释法和 Ｂｉｏｌｏｇ 微生物鉴定系统对宁夏银北不同类型盐化
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和碱化土壤进行研究发现，随着盐碱化程度加重，土壤细菌、真菌和放线菌数量及微生物总数呈现显著降低的

趋势。 土壤细菌是土壤微生物的重要组成部分，在土壤有机质分解、腐殖质形成、养分转化与吸收等过程中起

到重要作用，其群落结构组成及多样性变化是表征土壤环境质量的敏感指标，因此，在土壤生态学研究中，土
壤细菌群落变化是人们探索的重要方向之一。 本研究采用高通量测序技术对宁夏不同地区盐碱化土壤样品

细菌群落结构进行分析，并分析影响细菌群落结构的关键环境因子，对于揭示土壤微生物特征与不同程度盐

碱化土壤关系，为盐碱地土壤的改良利用和可持续发展，盐碱地土壤演变规律提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 研究区概况

试验样地设在宁夏银北地区，燕子墩乡汪家庄 ２ 队、燕子墩乡黄渠拐子村 ７ 队、庙台乡李岗村 ４ 队、平罗

县分水闸村、平罗县银星村、平罗县侯家梁村、西大滩、贺兰县红星村，具体采样地信息见表 １。 宁夏银北地区

属于中温带干旱地区，地势西高东低，海拔 １０９１—１１０２ｍ。 气候特点是干旱少雨，年均降水量 １７２．５ｍｍ，全年

平均相对湿度为 ５６％，年平均日照时数 ２８００—３２００ｈ，年最大风力 ９ 级，最大风速 １８ｍ ／ ｓ，年均气温 ８．５℃，昼夜

温差 ８—１５℃，极端最高气温 ３０℃，极端最低气温－２５℃；全年无霜期 １５５ ｄ。 银北地区土壤主要类型为草甸

土、盐碱土、灰钙土、白僵土、新积土、沙丘沙地、山地灰褐土和灌淤土，空间异质性大。 主要植被为：芨芨草

（Ａｃｈｎａｔｈｅｒｕｍ ｓｐｌｅｎｄｅｎｓ （Ｔｒｉｎ．） Ｎｅｖｓｋｉ）、苦豆子（Ｓｏｐｈｏｒａ ａｌｏｐｅｃｕｒｏｉｄｅｓ Ｌ．）、芦苇（Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ （Ｃａｖ．）
Ｔｒｉｎ． Ｅｘ Ｓｔｅｕｄ．）等［２２］。 宁夏平罗县所选地块分布有斑状轻度盐化浅色草甸土，经土壤系统分类检索结合剖面

观察，确定该地区盐碱土类型为潮湿碱积盐积土［２３］；成土母质为冲积物和洪积物；南高北低，坡度 ８‰左右；
植被稀疏，伴有红柳（Ｔａｍａｒｉｘ ｒａｍｏｓｉｓｓｉｍａ）、骆驼刺（Ａｌｈａｇｉ ｓｐａｒｓｉｆｏｌｉａ Ｓｈａｐ．）、黑刺（Ｐｒｕｎｕｓ ｓｐｉｎｏｓａ Ｌ．）等植被，
覆盖度小且不均匀。

表 １　 采样地信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ
采样地
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅ

样品编号
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ＩＤ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

经度
Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔 ／ ｍ
Ｅｌｅｖａｔｉｏｎ

庙台乡 ＭＴ１ ３９°４′２０．４″ １０６°４１′５８．６″ １０８２
ＭＴ２ ３９°４′２０．２″ １０６°４１′５９．８″ １０９０
ＭＴ３ ３９°４′１９．２″ １０６°４１′５９．６″ １０８４

黄渠拐子村 ＨＱＧＺ１ ３９°４′３．６″ １０６°３８′３６．２″ １０８５
ＨＱＧＺ２ ３９°４′２．４″ １０６°３８′３６．２″ １０８６
ＨＱＧＺ３ ３９°４′３．５″ １０６°３８′３７．１″ １０８２

燕子墩乡 ＹＺＤ１ ３９°３′４１．２″ １０６°３４′６．８″ １０８８
ＹＺＤ２ ３９°３′３９．３″ １０６°３４′８．６″ １０９１
ＹＺＤ３ ３９°３′３９．４″ １０６°３４′６．３″ １０９２

分水闸村 ＦＳＺ１ ３８°５０′１３．１″ １０６°３７′３６．８″ １０８８
ＦＳＺ２ ３８°５０′１３．８″ １０６°３７′３４．３″ １０９３
ＦＳＺ３ ３８°５０′１３．９″ １０６°３７′３３．６″ １０８５

银星村 ＹＸＣ１ ３８°５３′５０．６″ １０６°４１′１６．６″ １０９２
ＹＸＣ２ ３８°５３′５１．０″ １０６°４１′１５．９″ １０９５
ＹＸＣ３ ３８°５３′５０．３″ １０６°４１′１６．２″ １０８３

侯家梁村 ＨＪＬ１ ３９°２′１８．７″ １０６°３４′５１．３″ １０８６
ＨＪＬ２ ３９°２′１８．９″ １０６°３４′５１．０″ １０８６
ＨＪＬ３ ３９°２′１９．７″ １０６°３４′５０．２″ １０９５

西大滩 ＸＤＴ１ ３８°５０′２７．８″ １０６°２３′５９．５″ １０９２
ＸＤＴ２ ３８°５０′２７．５″ １０６°２３′５９．４″ １０９６
ＸＤＴ３ ３８°５０′２７．２″ １０６°２３′５９．６″ １０９４

红星村 ＨＸＣ１ ３８°３５′６．７″ １０６°２６′３．７″ １１１４
ＨＸＣ２ ３８°３５′６．０″ １０６°２６′３．８″ １０９３
ＨＸＣ３ ３８°３５′５．５″ １０６°２６′３．２″ １１０１

　 　 ＭＴ：庙台 Ｍｉａｏｔａｉ；ＨＱＧＺ：黄渠拐子 Ｈｕａｎｇｑｕｇｕａｎｚｉ；ＹＺＤ：燕子墩 Ｙａｎｚｉｄｕｎ；ＦＳＺ：分水闸 Ｆｅｎｓｈｕｉｚｈａ；ＹＸＣ：银星村 Ｙｉｎｘｉｎｇｃｕｎ；ＨＪＬ：侯家梁

Ｈｏｕｊｉａｌｉａｎｇ；ＸＤＴ：西大滩 Ｘｉｄａｔａｎ；ＨＸＣ：红星村 Ｈｏｎｇｘｉｎｇｃｕｎ
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１．２　 样品采集

于植物生长季 ６ 月 ２０ 日采集根层土壤（０—２ｃｍ，２—２５ｃｍ），采用多点采样的方法，每个试验小区分 ５ 点

采集土样充分混匀，将新鲜土样过 ２ｍｍ 筛后分成 ２ 份，一份低温冷藏带回实验室，在－２０℃冷冻保存，用于土

壤微生物的测定，另一份带回实验室室内风干用于测定土壤理化性质。
１．３　 土壤理化性质测定

土壤 ｐＨ 值采用酸度计法；电导率采用电导法；全氮采用凯氏定氮法；全磷采用酸溶⁃钼锑抗比色法；碱解

氮采用碱解扩散法；速效磷采用 Ｏｓｌｅｎ 法；速效钾采用乙酸铵提取⁃火焰光度计法；无机氮（ＮＨ＋
４ ⁃Ｎ，ＮＯ－

３ ⁃Ｎ）采
用流动分析仪；有机碳采用重铬酸钾容量法［２４］。
１．４　 土壤可溶性盐基离子浓度测定

Ｎａ＋、Ｋ＋采用火焰光度法测定，ＣＯ２－
３ 、ＨＣＯ－

３ 采用标准 ＨＣｌ 滴定法测定，Ｍｇ２＋、Ｃａ２＋及 ＳＯ２－
４ 采用 ＥＤＴＡ 络合

滴定法测定，Ｃｌ－采用标准 ＡｇＮＯ３滴定法测定［２４］。
１．５　 土壤 ＤＮＡ 的提取

土壤样品总 ＤＮＡ 的提取采用的是 ＭｏＢｉｏ ＰｏｗｅｒＳｏｉｌ ＤＮＡ Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ Ｋｉｔ（Ｃａｒｌｓｂａｄ，ＵＳＡ）试剂盒提取总 ＤＮＡ，
提取过程按试剂盒说明书进行，ＤＮＡ 样品－２０℃冻存。 提取的 ＤＮＡ 用浓度为 １．０％的琼脂糖凝胶电泳确定

ＤＮＡ 片段大小。
１．６　 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 测序及数据分析

本研究目标基因为细菌的 １６Ｓ ｒＲＮＡ Ｖ４ 区基因片段，所用的引物为 ５１５Ｆ ／ ８０６Ｒ［２５］。 反应体系：１５μＬ
Ｐｈｕｓｉｏｎ Ｈｉｇｈ⁃Ｆｉｄｅｌｉｔｙ ＰＣＲ Ｍａｓｔｅｒ Ｍｉｘ（Ｎｅｗ Ｅｎｇｌａｎｄ Ｂｉｏｌａｂｓ， ＵＫ），正反引物各 ０．２μｍｏｌ ／ Ｌ，１０ｎｇＤＮＡ 模板。 扩

增条件参照文献［２６］。 ＰＣＲ 产物用 ２％琼脂糖凝胶检测，将目标条带切胶回收纯化进行下一步的分析。
用于 ＰＣＲ 扩增的引物外侧都会加入一段 ｂａｒｃｏｄｅ 序列进行区分，序列为一段 ６ｂｐ 碱基的寡核苷酸序列，

每个样品用不同 ｂａｒｃｏｄｅ 序列进行区分。 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列由上海吉美生物医药科技有限公司设计并合成。 所得

ＰＣＲ 产物经切胶纯化后（Ｑｉａｇｅｎ 胶回收试剂盒），用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００（Ｔｈｅｒｍｏ Ｆｉｓｈｅｒ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｉｎｃ． ＵＳＡ）测定浓

度，等摩尔混合后采用完成文库构建，安排上机测序。 高通量测序由诺禾致源 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ２５００ 平台运行

（Ｂｅｉｊｉｎｇ， Ｃｈｉｎａ， ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｎｏｖｏｇｅｎｅ．ｃｏｍ ／ ｉｎｄｅｘ．ｐｈｐ），最后所测得数据在 ２５０—３００ｂｐ 之间产生。
所测得原始序列截去 Ｂａｒｃｏｄｅ 序列和引物序列后，经 ＦＬＡＳＨ（Ｖ１．２．７）拼接获得原始数据 Ｔａｇｓ 数据。 原始

Ｔａｇｓ 经 ＱＩＩＭＥ（Ｖ１．７．０，质控参数为 ＱＩＩＭＥ 默认值，参照 ｈｔｔｐ： ／ ／ ｑｉｉｍｅ．ｏｒｇ ／ ｓｃｒｉｐｔｓ ／ ｓｐｌｉｔ＿ｌｉｂｒａｒｉｅｓ．ｈｔｍｌ）过滤处理

获得高质量 Ｔａｇｓ 数据（Ｃｌｅａｎ Ｔａｇｓ），并与数据库（Ｇｏｌｄ ｄａｔａｂａｓｅ， ｈｔｔｐ： ／ ／ ｄｒｉｖｅ５．ｃｏｍ ／ ｕｃｈｉｍｅ ／ ｕｃｈｉｍｅ＿ｄｏｗｎｌｏａｄ．
ｈｔｍｌ）进行比对（ＵＣＨＩＭＥ Ａｌｇｏｒｉｔｈｍ，ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｄｒｉｖｅ５．ｃｏｍ ／ ｕｓｅａｒｃｈ ／ ｍａｎｕａｌ ／ ｕｃｈｉｍｅ＿ａｌｇｏ．ｈｔｍｌ）检测嵌合体序

列，最终获得有效数据（Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ Ｔａｇｓ）。 测序深度为每个文库原始 ｒｅａｄｓ 数不少于 ５ 万条。 以 ９７％相似性为

依据，利用 ＵＰＡＲＳＥ ｐｉｐｅｌｉｎｅ 软件（Ｖ７．０．１００１）将各序列聚类成为 ＯＴＵｓ。 为获得土壤样品中细菌群落的多样

性信息，使用 ｕｃｌｕｓｔ 软件对所得序列进行聚类，并利用 ＲＤＰ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｒ （Ｖ２． ２） ［２５］ 软件与 ＧｒｅｅｎＧｅｎｅ 数据库

（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｇｒｅｅｎｇｅｎｅｓ．ｌｂｌ．ｇｏｖ ／ ｃｇｉ－ｂｉｎ ／ ｎｐｈ－ｉｎｄｅｘ．ｃｇｉ）进行物种注释，统计每个样品在各分类水平上的构成。
１．７　 数据处理

采用 Ｍｏｔｈｕｒ 软件计算多样性指数（Ｃｈａｏ⁃１、Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数）。 使用 Ｒ 软件基于 Ｂｒａｙ⁃Ｃｕｒｉｔｓ 距离

算法进行聚类分析。 皮尔逊相关系数（Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ）用于分析土壤理化性质与土壤细菌群落

间多样性的相关性。 采用 Ｒ 软件对环境因子与细菌群落结构进行冗余分析（Ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ，ＲＤＡ）。 采

用 ＳＡＳ 中 Ｄｕｎｃａｎ 法检验不同样点土壤属性和微生物指标间的差异显著性（Ｐ＜０．０５）。

２　 结果

２．１　 不同类型盐碱地土壤理化性质的分析

不同类型盐碱地土壤理化性质的差异很大。 在 ０—２ｃｍ，全氮、有机碳、碱解氮、速效钾在黄渠拐子土壤中

含量最高，差异显著（Ｐ＜０．０５）；含水量、ｐＨ 值和电导率值在西大滩土壤中含量最低，差异显著（Ｐ＜０．０５）
（表 ２） 。Ｐｅａｒｓｏｎ相关性分析表明：在０—２ｃｍ，速效磷和全磷、电导率值显著正相关（Ｐ＜０．０５） ，和ｐＨ值显著
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负相关（Ｐ＜０．０５）；碱解氮和速效钾、全氮、有机碳显著正相关（Ｐ＜０．０５）；速效钾和全氮、有机碳、全磷显著正相

关（Ｐ＜０．０５）；全氮和有机碳、全磷显著正相关（Ｐ＜０．０５），和电导率值显著负相关（Ｐ＜０．０５）；电导率值和土壤

含水量显著正相关（Ｐ＜０．０５）（表 ３）。

表 ３　 土壤理化性质之间的相关系数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

土壤属性
Ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

速效磷
Ｔｏｔａｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ

碱解氮
Ａｌｋａｌｙｚａｂｌｅ
ｎｉｔｒｏｇｅｎ

速效钾
Ａｖａｉｌａｂｌｅ
ｐｏｔａｓｓｉｕｍ

全氮
Ｔｏｔａｌ

ｎｉｔｒｏｇｅｎ

有机碳
Ｓｏｉｌ

ｏｒｇａｎｉｃ
ｃａｒｂｏｎ

全磷
Ｔｏｔａｌ

ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ
ｐＨ

电导率
Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ

ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ

含水量
Ｓｏｉｌ

ｍｏｉｓｔｕｒｅ

０—２ ｃｍ

速效磷 １．００

碱解氮 ０．０１ １．００

速效钾 ０．１４ ０．７０∗∗ １．００

全氮 ０．０３ ０．８６∗∗ ０．８３∗∗ １．００

有机碳 ０．１１ ０．８３∗∗ ０．８１∗∗ １．００∗∗ １．００

全磷 ０．５０∗ ０．３９ ０．４５∗ ０．５５∗∗ ０．６１∗∗ １．００

ｐＨ －０．５３∗∗ －０．０６ －０．０４ －０．０８ －０．１０ －０．０９ １．００

电导率 ０．５８∗∗ －０．２５ －０．１２ －０．４３∗ －０．３６ －０．１２ －０．２０ １．００

含水量 ０．２５ －０．１４ －０．１ －０．２４ －０．１１ ０．１０ ０．２９ ０．５０∗ １．００

２—２５ ｃｍ

速效磷 １．００ 　 　 　 　 　 　 　 　

碱解氮 －０．４６∗ １．００

速效钾 ０．１２ ０．５９∗∗ １．００

全氮 －０．３１ ０．５７∗∗ ０．３１ １．００

有机碳 －０．１３ ０．４６∗ ０．２３ ０．７８∗∗ １．００

全磷 ０．３５ ０．１９ ０．３４ －０．０９ －０．１１ １．００

ｐＨ －０．４ ０．２４ ０．０７ －０．０４ －０．４１∗ ０．１２ １．００

电导率 ０．７４∗∗ －０．３３ ０．２２ －０．２９ －０．０７ －０．０５ －０．４５∗ １．００

含水量 ０．１８ －０．１８ －０．１０ －０．３９ －０．３８ ０．０４ ０．０７ ０．２６ １．００

在 ０—２ｃｍ 土层，燕子墩 Ｋ＋和 Ｃｌ－浓度显著高于其他样点（Ｐ＜０．０５）；庙台村的 Ｎａ＋和 ＳＯ２－
４ 的浓度显著高

于其他样点（Ｐ＜０．０５）；银星村和西大滩土样中 Ｃａ２＋浓度含量显著高于其他样点（Ｐ＜０．０５）；黄渠拐子、红星村

和分水闸样品中 Ｍｇ２＋含量显著高于其他样点（Ｐ＜０．０５）；ＣＯ２－
３ 浓度在红星村中浓度显著高于其他样点（Ｐ＜

０．０５）；ＨＣＯ－
３ 浓度在侯家梁土样中显著高于其他样点（Ｐ＜０．０５）（表 ４）。

在 ２—２５ｃｍ 土层，西大滩土样中 Ｃａ２＋浓度含量显著高于其他样点（Ｐ＜０．０５）（表 ４）。 燕子墩、黄渠拐子和

分水闸土样中 Ｍｇ２＋浓度显著高于其他样点（Ｐ＜０．０５）。 燕子墩 Ｋ＋ 和 ＳＯ２－
４ 的浓度显著高于其他样点（Ｐ＜

０．０５）。 庙台村土样中 Ｎａ＋浓度与表层土壤的趋势一致。 分水闸样品中 Ｃｌ－浓度显著高于其他样点（Ｐ＜０．０５）。
ＣＯ２－

３ 浓度在分水闸样品中显著高于其他的样点（Ｐ＜０．０５）。 ＨＣＯ－
３ 浓度在 ２—２５ｃｍ 土层与表层土壤趋势一

致，在侯家梁样品中显著高于其他样点（Ｐ＜０．０５）。
２．２　 ＯＴＵ 丰度在门水平的变化分析

通过对 ４８ 个土壤样品的细菌群落分析，共获得高质量序列 ５００７２—９５５４５，有效序列 ４９０８２—９３８７８，在
９７％相似度下测序覆盖率均在 ９６％以上，说明测序数据量合理，能真实反应土壤微生物的群落组成。

对不同类型盐碱地土壤样品中优势细菌门的分析表明，各种类型盐碱地土壤中相对丰度排名前十的优势

细菌分别为变形菌门 （ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、拟杆菌门 （ Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ）、放线菌门 （ Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ ）、厚壁菌门

（Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ）、广古菌门（Ｅｕｒｙａｒｃｈｅａｏｔａ）、芽单胞菌门（Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ）、酸杆菌门（Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ）、绿弯菌门

１２３１　 ４ 期 　 　 　 李明　 等：宁夏不同地区盐碱化土壤细菌群落多样性分布特征及其影响因子 　
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（Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ）、蓝细菌门（Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ）、浮霉菌门（Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ）（图 １）。

表 ４　 宁夏不同地区盐碱地土壤可溶性盐基离子含量

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓａｌｔ ｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｓａｌｉｎｅ ｓｏｉｌｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ Ｎｉｎｇｘｉａ

采样地
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

Ｃａ２＋ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

Ｍｇ２＋ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

Ｋ＋ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

Ｎａ＋ ／
（ｍｇ ／ ｋｇ）

ＳＯ２－
４ ／

（ｇ ／ ｋｇ）
Ｃｌ－ ／

（ｇ ／ ｋｇ）
ＣＯ２－

３ ／
（ｇ ／ ｋｇ）

ＨＣＯ－
３ ／

（ｇ ／ ｋｇ）

０—２ ｃｍ

ＭＴ １８．００±６．５３ｃ １３１．６７±８．７４ａｂ ７４．５０±２．５９ｃ ３２０４．００±２２５．４３ａ ０．３９±０．０２ａ １．９６±０．２０ｂ ０．００±０．００ｂ ０．１９±０．０３ｃ

ＨＱＧＺ ８２．００±１２．２４ｂ １４７．３３±１３．８６ａ ９８．５０±５．３０ｂ １８２６．５０±４０．７０ｃ ０．１９±０．００ｃｄ ０．８７±０．００ｂ ０．００±０．００ｂ ０．２０±０．０６ｃ

ＹＺＤ １５．６７±１．７６ｃ １１１．００±４．３７ｂｃ １５１．５０±１７．５５ａ ２９６８．６７±１８．０２ａｂ ０．２９±０．０３ｂ ３．４１±０．４４ａ ０．００±０．００ｂ ０．２２±０．０２ｃ

ＦＳＺ ８９．５０±０．４０ａｂ １４６．００±９．６４ａ ７２．５０±４．４９ｄｃ ２９５７．３３±２１３．６４ａｂ ０．２６±０．０３ｂｃ １．８０±０．６３ｂ ０．１０±０．０３ｂ ０．２０±０．０１ｃ

ＹＸＣ ９５．６７±２．９６ａ １０２．６７±７．８５ｂｃ ６６．００±２．５１ｃｄｅ ２５９１．００±１９８．６０ｂ ０．２２±０．０４ｂｃｄ １．１５±０．０５ｂ ０．００±０．００ｂ ０．３４±０．０６ｂｃ

ＨＪＬ ３２．５０±２．０４ｃ ２９．００±２．４４ｄ ２４．００±１．６３ｅ １４３９．５０±７７．０７ｃｄ ０．１５±０．０１ｃｄ ０．５１±０．０１ｂ ０．００±０．００ｂ ０．６３±０．１５ａ

ＸＤＴ ９４．５０±６．９４ａ ６９．５０±２０．００ｃｄ ５０．３３±８．４５ｃｄｅ １４３．６７±１５．７６ｄ ０．０８±０．００ｄ ０．０５±０．０１ｂ ０．００±０．００ｂ ０．４０±０．０６ｂｃ

ＨＸＣ １２．５０±３．６７ｃ １４６．５０±２０．００ａ ３３．６７±６．５６ｄｅ １３３７．００±１７５．５１ｃｄ ０．２４±０．０４ｂｃ １．３８±０．３４ｂ ０．２２±０．０６ａ ０．５２±０．１３ａｂ

２—２５ ｃｍ

ＭＴ ９２．５０±４．３３ａｂ ３９．５０±４．３３ｄ １７．５０±３．６７ｅ ２７５１．６７±６１９．８３ａ ０．１８±０．０４ｂ ０．９８±０．０５ｂ ０．００±０．００ｂ ０．５８±０．０７ｂ

ＨＱＧＺ ８５．００±０．５７ｂ １１８．００±２１．３６ａｂ ５６．５０±４．９０ｂ ６０２．００±２８．８６ｂ ０．１９±０．０６ｂ ０．５０±０．１９ｂ ０．００±０．００ｂ ０．５９±０．０７ｂ

ＹＺＤ １７．６７±０．８８ｄ １３０．３３±３．６６ａ ６８．３３±７．２１ａ １８４９．３３±２０４．７５ｂ ０．４２±０．０８ａ ０．４７±０．００ｂ ０．００±０．００ｂ ０．１９±０．０３ｂ

ＦＳＺ ６４．５０±１３．４７ｃ １１４．００±２０．４１ａｂ ４３．００±１．７３ｃｄ １６１７．５０±２８．５７ｂ ０．１８±０．０３ｂ ２．５３±１．０４ａ ０．１６±０．０５ａ ０．５２±０．０７ｂ

ＹＸＣ ２６．３３±２．４０ｄ １５．５０±０．８５ｄ ２４．００±３．５１ｄｅ ５０２．６６±１６３．１６ｂ ０．０６±０．００ｂ ０．１６±０．０３ｂ ０．０５±０．００ｂ ０．７０±０．１１ｂ

ＨＪＬ １３．５０±０．２８ｄ ３．００±０．００ｄ ４．５０±２．１８ｅ ４３５．５０±２９．１６ｂ ０．０７±０．０２ｂ ０．１５±０．０８ｂ ０．０６±０．００ｂ １．０８±０．１９ａ

ＸＤＴ ９７．００±７．５０ａ ９５．００±１２．１２ｂｃ ４５．５０±２．０２ｂｃ １１１．００±１１．９３ｂ ０．０１５±０．０８ｂ ０．０３±０．００ｂ ０．００±０．００ｂ ０．４２±０．０２ｂ

ＨＸＣ ２７．３３±２．７２ｄ ４９．５０±４．３３ｃｄ ８．３３±３．８４ｅ ３３４．６７±４２．８５ｂ ０．２５±０．０３ｂ ０．０５±０．００ｂ ０．００±０．００ｂ ０．６２±０．０５ｂ

变形菌门是土壤中最为优势的菌群，占 ２４．６９％—５６．４４％。 变形菌门的 ４ 个亚群的分布在各个样点间有

显著差异（Ｐ＜０．０５）（图 ２）。 燕子墩土壤中的 γ⁃变形菌纲相对含量比其他样点显著的高（Ｐ＜０．０５），０—２ｃｍ 土

层，分别高出 ３８．１６％—７６．５９％；２—２５ｃｍ 土层，分别高出 ６５．９７％—７８．１６％。 在 ０—２ｃｍ 土层，拟杆菌门是第 ２
大优势菌群，其丰度在分水闸样点土壤中含量最高为 ３１．４２％，较其他样点高出 ３２．５２％—５８．５８％。 在 ２—
２５ｃｍ 土层，燕子墩土壤中的 γ⁃变形菌纲相对含量比其他样点显著高出 ６５．９６％—７８．１５％。 在 ２—２５ｃｍ 土层，
放线菌门是第 ２ 大优势菌群，其丰度在西大滩样点含量最高为 ２０．４２％，高于其他样点 １４．８８％—５９．５０％。

门图例（自下而上，仅列出有对应中文名称的门）（图 １）：变形菌门 Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ；拟杆菌门 Ｂａｃｔｅｒｏｉｄｅｔｅｓ；
放线菌门 Ａｃｔｉｎｏｂａｃｔｅｒｉａ；厚壁菌门 Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ；广古菌门 Ｅｕｒｙａｒｃｈｅａｏｔａ；芽胞单菌门 Ｇｅｍｍａｔｉｍｏｎａｄｅｔｅｓ；酸杆菌

门 Ａｃｉｄｏｂａｃｔｅｒｉａ； 蓝 细 菌 门 Ｃｙａｎｏｂａｃｔｅｒｉａ； 浮 霉 菌 门 Ｐｌａｎｃｔｏｍｙｃｅｔｅｓ； 绿 弯 菌 门 Ｃｈｌｏｒｏｆｌｅｘｉ； 疣 微 菌 门

Ｖｅｒｒｕｃｏｍｉｃｒｏｂｉａ；梭杆菌门 Ｆｕｓｏｂａｃｔｅｒｉａ；其他分类未定 ｏｔｈｅｒｓ。
２．３　 不同类型盐碱地土壤细菌群落在属水平的丰度变化分析

从属水平对不同样品中细菌的相对丰度变化分析表明，相对丰度排名前 ３５ 的细菌属的总比例分别占不

同盐碱化土壤测序 ｒｅａｄｓ 数的 １８．５２％—４１．９８％。
在 ０—２ｃｍ 土层，Ｂａｃｉｌｌｕｓ 在八个样点中的相对丰度都＞ １．０％，Ｂａｃｉｌｌｕｓ 属于厚壁菌门；ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿ＯＭ１＿

ｃｌａｄｅ 在除了分水闸以外的其他七个样点的相对丰度＞１％（表 ５）。 Ｓａｌｉｎｉｂａｃｔｅｒ 的相对丰度在庙台样点显著高

于其他样点（Ｐ ＜ ０． ０１）； ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ＿ＯＭ１ ＿ ｃｌａｄｅ 的相对丰度在黄渠拐子显著高于其他样点 （Ｐ ＜ ０． ０１）；
Ｒｈｏｄｏｆｅｒａｘ 的相对丰度在燕子墩显著高于其他样点（Ｐ＜０．０１）；Ａｌｉｉｆｏｄｉｎｉｂｉｕｓ、Ｓａｌｉｎｉｍｉｃｒｏｂｉｕｍ、Ｇｉｌｌｉｓｉａ、Ｎａｆｕｌｓｅｌｌａ
和 Ｍａｒｉｎｏｂａｃｔｅｒ 在分水闸样点的相对丰度显著高于其他样点（Ｐ＜０．０１）；Ｂａｃｉｌｌｕｓ 和 Ｈ１６ 的相对丰度在银星村

显著高于其他样点（Ｐ＜０．０１）；Ｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ 的相对丰度在西大滩显著高于其他样点（Ｐ＜０．０１）；Ａｉｄｉｎｇｉｍｏｎａｓ 和
Ｓａｃｃｈａｒｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ 的相对丰度在红星村显著高于其他样点（Ｐ＜０．０１）。

２２３１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　
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图 １　 宁夏不同地区盐碱地土壤细菌各门类相对丰度图

Ｆｉｇ．１　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｕｍ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｏｆ ｓａｌｉｎｅ ｓｏｉｌｓ ｉｎ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ Ｎｉｎｇｘｉａ

在 ２—２５ｃｍ 土层中，ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ＿ＯＭ１＿ｃｌａｄｅ 和 Ｂａｃｉｌｌｕｓ 在几乎所有样点的相对丰度均＞ １．０％（表 ５）。
Ｃａｎｄｉｄａｔｕｓ＿Ｅｎｔｏｔｈｅｏｎｅｌｌａ 的相对丰度在黄渠拐子显著高于其他样点（Ｐ＜０．０１）；Ｈ１６、Ｐｅｌａｇｉｂｉｕｓ 和 Ｃｅｔｏｂａｃｔｅｒｉｕｍ
相对丰度在银星村显著高于其他样点（Ｐ＜０．０１）；Ａｃｉｎｅｔｏｂａｃｔｅｒ 相对丰度在侯家梁显著高于其他样点（Ｐ＜
０．０１）；Ｔｈｉｏｂａｃｉｌｌｕｓ 相对丰度在红星村显著高于其他样点（Ｐ＜０．０１）。
２．４　 α 多样性指数

不同采样点土壤细菌群落多样性指数 Ｓｈａｎｎｏｎ、Ｓｉｍｐｓｏｎ 和丰富度指数 Ｃｈａｏ⁃ １、ＡＣＥ 如表 ６ 所示。 在 ０—
２ｃｍ 土层，燕子墩样点的 Ｓｈａｎｎｏｎ 和 Ｓｉｍｐｓｏｎ 指数显著低于其他样点（Ｐ＜０．０５）。 Ｃｈａｏ⁃ １ 指数变化趋势与

Ｓｈａｎｎｏｎ 指数一致。 在 ２—２５ｃｍ 土层，燕子墩样点的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数显著低于其他样点（Ｐ＜０．０５）。 分水闸样点

的 Ｃｈａｏ⁃１ 和 ＡＣＥ 指数显著高于其他样点（Ｐ＜０．０５）。
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表
５　

各
个
样
点
土
壤
细
菌
群
落
在
属
水
平
上
的
丰
度
变
化

Ｔａ
ｂｌ
ｅ
５　

Ｃ
ｈａ

ｎｇ
ｅｓ

ｉｎ
ｒｅ
ｌａ
ｔｉｖ

ｅ
ａｂ

ｕｎ
ｄａ

ｎｃ
ｅ
ｏｆ

ｔｈ
ｅ
ｂａ

ｃｔ
ｅｒ
ｉａ
ｌｃ

ｏｍ
ｍ
ｕｎ

ｉｔｙ
ａｔ

ｔｈ
ｅ
ｇｅ
ｎｅ
ｒａ

ｌｅ
ｖｅ
ｌｄ

ｉｆｆ
ｅｒ
ｅｎ
ｔｓ

ａｍ
ｐｌ
ｉｎ
ｇ
ｓｉｔ
ｅｓ

门
Ｐｈ

ｙｌ
ｕｍ

属
Ｇｅ

ｎｕ
ｓ

Ｍ
Ｔ

Ｈ
ＱＧ

Ｚ
ＹＺ

Ｄ
ＦＳ

Ｚ
ＹＸ

Ｃ
Ｈ
ＪＬ

ＸＤ
Ｔ

Ｈ
ＸＣ

０—
２
ｃｍ

拟
杆

菌
门

Ｂａ
ｃｔ
ｅｒ
ｏｉ
ｄｅ

ｔｅ
ｓ

Ａｌ
ｉｉｆ
ｏｄ
ｉｎ
ｉｂ
ｉｕ
ｓ

０．
７２

±０
．０
０ｂ

０．
７５

±０
．２
１ｂ

０．
３０

±０
．０
０ｂ

２．
６６

±０
．２
５ａ

０．
７７

±０
．２
０ｂ

０．
４５

±０
．０
８ｂ

１．
４４

±０
．７
５ｂ

１．
３９

±０
．４
７ｂ

放
线

菌
门

Ａｃ
ｔｉｎ

ｏｂ
ａｃ
ｔｅ
ｒｉａ

ｕｎ
ｉｄ
ｅｎ
ｔｉｆ
ｉｅｄ

＿Ｏ
Ｍ
１＿

ｃｌａ
ｄｅ

３．
４４

±０
．５
２ｂ

ｃ
６．
８５

±１
．０
９ａ

２．
５６

±１
．７
０ｂ

ｃ
０．
５７

±０
．２
２ｃ

３．
８９

±０
．６
０ｂ

ｃ
５．
９６

±１
．６
８ａ

ｂ
２．
３９

±０
．５
７ｃ

１．
２９

±０
．１
３ｃ

厚
壁

菌
门

Ｆｉ
ｒｍ

ｉｃ
ｕｔ
ｅｓ

芽
孢

杆
菌

属
Ｂａ

ｃｉｌ
ｌｕ
ｓ

１．
４８

±０
．２
４ｂ

ｃ
２．
５３

±０
．１
７ｂ

１．
１４

±０
．４
９ｃ

１．
６２

±０
．１
７ｂ

ｃ
３．
５３

±０
．３
９ａ

２．
２５

±０
．５
７ｂ

ｃ
１．
８９

±０
．３
８ｂ

ｃ
１．
７０

±０
．２
０ｂ

ｃ

拟
杆

菌
门

Ｂａ
ｃｔ
ｅｒ
ｏｉ
ｄｅ

ｔｅ
ｓ

Ｓａ
ｌｉｎ

ｉｂ
ａｃ
ｔｅｒ

１．
２１

±０
．３
５ａ

０．
１９

±０
．０
４ｂ

０．
４１

±０
．３
１ｂ

０．
２２

±０
．１
３ｂ

０．
０５

±０
．０
１ｂ

０．
０３

±０
．０
０ｂ

０．
５０

±０
．１
５ｂ

０．
２６

±０
．１
２ｂ

变
形

菌
门

Ｐｒ
ｏｔ
ｅｏ
ｂａ

ｃｔ
ｅｒ
ｉａ

盐
单

胞
菌

属
Ｈａ

ｌｏ
ｍ
ｏｎ
ａｓ

０．
７２

±０
．１
７ａ

１．
２１

±０
．４
８ａ

０．
４７

±０
．２
７ａ

０．
９９

±０
．３
１ａ

１．
４６

±０
．５
９ａ

１．
３９

±０
．２
１ａ

０．
７８

±０
．１
７ａ

１．
２４

±０
．３
３ａ

拟
杆

菌
门

Ｂａ
ｃｔ
ｅｒ
ｏｉ
ｄｅ

ｔｅ
ｓ

Ｓａ
ｌｉｎ

ｉｍ
ｉｃｒ
ｏｂ
ｉｕ
ｍ

０．
２４

±０
．２
８ｂ

０．
４６

±０
．１
９ｂ

０．
０９

±０
．６
６ｂ

１０
．５
５±

１．
５４

ａ
０．
８４

±０
．５
１ｂ

１．
００

±０
．４
６ｂ

０．
８８

±０
．３
０ｂ

０．
３１

±０
．０
７ｂ

变
形

菌
门

Ｐｒ
ｏｔ
ｅｏ
ｂａ

ｃｔ
ｅｒ
ｉａ

Ｈ１
６

０．
７１

±０
．０
０ｂ

ｃｄ
１．
００

±０
．２
０ａ

ｂ
０．
３１

±０
．２
０ｄ

０．
２７

±０
．２
０ｄ

１．
０６

±０
．２
３ａ

０．
９４

±０
．１
７ａ

ｂｃ
０．
７６

±０
．０
５ａ

ｂｃ
ｄ

０．
６０

±０
．０
４ｃ

ｄ

放
线

菌
门

Ａｃ
ｔｉｎ

ｏｂ
ａｃ
ｔｅ
ｒｉａ

Ｒｕ
ｂｒ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ

０．
６０

±０
．２
４ｂ

０．
１２

±０
．０
５ｂ

０．
０２

±０
．０
１ｂ

０．
０９

±０
．０
６ｂ

０．
３８

±０
．０
７ｂ

０．
２９

±０
．０
２ｂ

２．
０３

±０
．９
０ａ

０．
０２

±０
．０
１ｂ

拟
杆

菌
门

Ｂａ
ｃｔ
ｅｒ
ｏｉ
ｄｅ

ｔｅ
ｓ

吉
莱

氏
菌

属
Ｇｉ
ｌｌｉ
ｓｉａ

０．
３３

±０
．１
０ｂ

０．
２５

±０
．１
０ｂ

０．
１３

±０
．０
６ｂ

４．
３０

±１
．３
２ａ

０．
３１

±０
．１
７ｂ

０．
３３

±０
．０
４ｂ

０．
３４

±０
．１
０ｂ

２．
６３

±０
．２
３ａ

ｂ

变
形

菌
门

Ｐｒ
ｏｔ
ｅｏ
ｂａ

ｃｔ
ｅｒ
ｉａ

Ａｉ
ｄｉ
ｎｇ
ｉｍ
ｏｎ
ａｓ

０．
２８

±０
．０
３ｂ

０．
４２

±０
．０
４ｂ

０．
１５

±０
．１
２ｂ

０．
５３

±０
．２
１ｂ

０．
３０

±０
．０
６ｂ

０．
２１

±０
．０
９ｂ

０．
２０

±０
．０
５ｂ

１．
２４

±０
．３
０ａ

变
形

菌
门

Ｐｒ
ｏｔ
ｅｏ
ｂａ

ｃｔ
ｅｒ
ｉａ

假
单

胞
菌

属
Ｐｓ
ｅｕ
ｄｏ
ｍ
ｏｎ
ａｓ

０．
２３

±０
．０
４ａ

０．
５１

±０
．３
７ａ

０．
７１

±０
．０
３ａ

０．
６０

±０
．０
５ａ

０．
２７

±０
．０
０ａ

０．
４６

±０
．２
３ａ

０．
３２

±０
．０
４ａ

０．
３４

±０
．０
９ａ

拟
杆

菌
门

Ｂａ
ｃｔ
ｅｒ
ｏｉ
ｄｅ

ｔｅ
ｓ

Ｎａ
ｆｕ
ｌｓｅ
ｌｌａ

０．
２０

±０
．１
０ｂ

０．
４０

±０
．３
２ｂ

０．
８４

±０
．７
６ｂ

４．
１８

±１
．３
５ａ

０．
９８

±０
．６
４ｂ

１．
１９

±０
．７
４ｂ

０．
４６

±０
．０
６ｂ

０．
６６

±０
．４
３ｂ

变
形

菌
门

Ｐｒ
ｏｔ
ｅｏ
ｂａ

ｃｔ
ｅｒ
ｉａ

Ｍ
ａｒ
ｉｎ
ｏｂ
ａｃ
ｔｅｒ

０．
１５

±０
．０
１ｂ

０．
４７

±０
．０
３ｂ

０．
２６

±０
．０
６ｂ

２．
８３

±０
．９
９ａ

０．
７０

±０
．０
６ｂ

０．
４０

±０
．０
７ｂ

０．
２６

±０
．０
１ｂ

１．
０５

±０
．３
３ａ

ｂ

变
形

菌
门

Ｐｒ
ｏｔ
ｅｏ
ｂａ

ｃｔ
ｅｒ
ｉａ

Ｒｈ
ｏｄ
ｏｆ
ｅｒ
ａｘ

０．
１１

±０
．０
３ｂ

０．
０１

±０
．０
０ｂ

０．
５８

±０
．３
６ａ

０．
００

±０
．０
０ｂ

０．
０１

±０
．０
０ｂ

０．
００

±０
．０
０ｂ

０．
１２

±０
．０
４ｂ

０．
０１

±０
．０
０ｂ

变
形

菌
门

Ｐｒ
ｏｔ
ｅｏ
ｂａ

ｃｔ
ｅｒ
ｉａ

Ｓａ
ｃｃ
ｈａ

ｒｏ
ｓｐ
ｉｒｉ
ｌｌｕ

ｍ
０．
０２

±０
．０
０ｂ

０．
０８

±０
．０
４ａ

ｂ
０．
１１

±０
．０
６ａ

ｂ
０．
１２

±０
．０
１ａ

ｂ
０．
１４

±０
．０
８ａ

ｂ
０．
０６

±０
．０
２ｂ

０．
０３

±０
．０
０ｂ

０．
２０

±０
．０
９ａ

２—
２５

ｃｍ

放
线

菌
门

Ａｃ
ｔｉｎ

ｏｂ
ａｃ
ｔｅ
ｒｉａ

ｕｎ
ｉｄ
ｅｎ
ｔｉｆ
ｉｅｄ

＿Ｏ
Ｍ
１＿

ｃｌａ
ｄｅ

５．
０５

±０
．６
０ｂ

１．
７２

±０
．２
８ｃ

６．
６０

±１
．２
９ａ

１．
０８

±０
．１
６ｃ

１．
１６

±０
．１
９ｃ

２．
１９

±０
．０
０ｃ

３．
０２

±０
．８
８ｃ

１．
３２

±０
．１
９ｃ

厚
壁

菌
门

Ｆｉ
ｒｍ

ｉｃ
ｕｔ
ｅｓ

芽
孢

杆
菌

属
Ｂａ

ｃｉｌ
ｌｕ
ｓ

１．
５０

±０
．２
９ｂ

２．
１３

±０
．４
４ｂ

４．
３７

±１
．７
２ａ

３．
２７

±０
．３
３ａ

２．
９２

±０
．６
４ａ

ｂ
０．
９２

±０
．１
８ｂ

１．
８１

±０
．２
９ｂ

２．
７６

±０
．４
３ａ

ｂ

变
形

菌
门

Ｐｒ
ｏｔ
ｅｏ
ｂａ

ｃｔ
ｅｒ
ｉａ

Ｈ１
６

１．
９０

±０
．１
８ａ

１．
９０

±０
．３
６ａ

１．
３８

±０
．５
０ａ

１．
８８

±０
．４
４ａ

１．
９５

±０
．３
５ａ

１．
４６

±０
．２
３ａ

１．
６０

±０
．４
８ａ

１．
２６

±０
．３
４ａ

Ｔｅ
ｃｔ
ｏｍ

ｉｃ
ｒｏ
ｂｉ
ａ

Ｃａ
ｎｄ

ｉｄ
ａｔ
ｕｓ
＿Ｅ

ｎｔ
ｏｔ
ｈｅ
ｏｎ
ｅｌｌ
ａ

０．
８０

±０
．０
０ｂ

１．
２８

±０
．１
５ａ

０．
３９

±０
．１
３ｂ

０．
５２

±０
．１
０ｂ

１．
２５

±０
．１
７ａ

０．
５９

±０
．１
６ｂ

１．
２５

±０
．２
６ａ

０．
３３

±０
．０
５ｂ

变
形

菌
门

Ｐｒ
ｏｔ
ｅｏ
ｂａ

ｃｔ
ｅｒ
ｉａ

Ｐｅ
ｌａ
ｇｉ
ｂｉ
ｕｓ

０．
４８

±０
．１
０ｂ

０．
８８

±０
．１
０ｂ

０．
１０

±０
．０
８ｂ

０．
４２

±０
．０
９ｂ

１．
３５

±０
．２
０ａ

０．
４６

±０
．１
７ｂ

０．
４１

±０
．１
５ｂ

０．
３３

±０
．０
７ｂ

变
形

菌
门

Ｐｒ
ｏｔ
ｅｏ
ｂａ

ｃｔ
ｅｒ
ｉａ

假
单

胞
菌

属
Ｐｓ
ｅｕ
ｄｏ
ｍ
ｏｎ
ａｓ

０．
４２

±０
．２
３ｂ

０．
３２

±０
．０
３ｂ

１．
５３

±０
．２
２ａ

０．
６３

±０
．１
４ｂ

０．
４９

±０
．０
３ｂ

１．
５２

±０
．２
３ａ

０．
３０

±０
．０
３ｂ

０．
５１

±０
．１
８ｂ

变
形

菌
门

Ｐｒ
ｏｔ
ｅｏ
ｂａ

ｃｔ
ｅｒ
ｉａ

不
动

杆
菌

属
Ａｃ
ｉｎ
ｅｔｏ

ｂａ
ｃｔｅ

ｒ
０．
０１

±０
．０
０ｂ

０．
０１

±０
．０
０ｂ

０．
０１

±０
．０
０ｂ

０．
０２

±０
．０
０ｂ

０．
０１

±０
．０
０ｂ

０．
１９

±１
．３
６ａ

０．
０１

±０
．０
０ｂ

０．
０１

±０
．０
０ｂ

变
形

菌
门

Ｐｒ
ｏｔ
ｅｏ
ｂａ
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图 ２　 各个样点土壤变形菌亚群分布情况

Ｆｉｇ．２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ ｓｕｂｇｒｏｕｐｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｔｏ ｍｏｄｅ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

表 ６　 各样点土壤样品 ａｌｐｈａ 多样性分析

Ｔａｂｌｅ ６　 α⁃ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

样品编号
Ｓａｍｐｌｅ ＩＤ

覆盖度
Ｃｏｖｅｒａｇｅ

香浓指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ⁃１ 指数
Ｃｈａｏ⁃１ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

０—２ ｃｍ

ＭＴ ０．９６±０．００ｂ ９．８５±０．２１ａｂ ０．９９±０．００ａ ６３９３．８５±１８６．６６ａ ６５７０．０３±２４０．１６ａ

ＨＱＧＺ ０．９７±０．００ｂ ９．２１±０．１０ｂｃｄ ０．９８±０．００ａ ５４１５．５９±８８．５８ａ ５５６８．６１±１３９．４２ｂ

ＹＺＤ ０．９８±０．０１ａ ８．２４±０．６２ｄ ０．９７±０．０１ｂ ４３２１．５９±７５６．０９ａ ２２０２．４８±５４８．１６ｄ

ＦＳＺ ０．９８±０．００ａ ８．７１±０．７５ｃｄ ０．９８±０．００ａ ３７４６．５７±８２９．３０ａ ３８８８．１７±９２１．５４ｃｄ

ＹＸＣ ０．９７±０．００ａｂ ９．３５±０．１４ａｂｃ ０．９９±０．００ａ ５２２４．４４±２３９．４６ａ ５４１１．７２±３３３．２７ｂ

ＨＪＬ ０．９７±０．００ａｂ ９．１９±０．１７ｂｃｄ ０．９９±０．００ａ ５３０１．５７±３５０．４７ａ ５２４２．４３±３０５．５９ｂｃ

ＸＤＴ ０．９７±０．００ａｂ １０．２３±０．１５ａ ０．９９±０．００ａ ５３６８．１３±１６７．５５ａ ５６７９．６５±２２７．０９ａｂ

ＨＸＣ ０．９７±０．００ａｂ ９．５４±０．１４ａｂｃ ０．９９±０．００ａ ６１８３．３６±１７３３．１４ａ ５１１４．８２±４３８．３０ｂｃ

２—２５ ｃｍ

ＭＴ ０．９７±０．０１ａ ９．００±０．４６ｂ ０．９８±０．００ａ ４５６０．７３±９２３．３６ｂ ４６９１．３６±９４２．５１ｂ

ＨＱＧＺ ０．９６±０．００ａ ９．９８±０．１１ａ ０．９９±０．００ａ ５５４１．６７±７６．４２ａｂ ５７０７．０３±５０．２５ａｂ

ＹＺＤ ０．９７±０．０１ａ ９．１４±０．３３ｂ ０．９９±０．００ａ ５３０７．１５±５５８．１８ａｂ ５５２６．５２±８３０．７３ａｂ

ＦＳＺ ０．９６±０．００ａ １０．１８±０．１２ａ ０．９９±０．００ａ ６０２７．５４±２９１．１１ａ ６２５３．７０±２８８．９２ａ

ＹＸＣ ０．９６±０．００ａ １０．１２±０．０８ａ ０．９９±０．００ａ ５８４４．８０±２５９．６６ａｂ ５９５６．９３±２７７．５９ａｂ

ＨＪＬ ０．９６±０．００ａ ９．６０±０．１１ａｂ ０．９９±０．００ａ ５３１８．９７±２８８．２９ａｂ ５４９５．２１±３４２．４６ａｂ

ＸＤＴ ０．９７±０．０１ａ ９．６４±０．１２ａｂ ０．９９±０．００ａ ４９１５．４４±５８７．１５ａｂ ５０３６．７３±６３４．６７ａｂ

ＨＸＣ ０．９７±０．００ａ ９．８５±０．０９ａ ０．９９±０．００ａ ５０６１．２９±１３１．３０ａｂ ５２４１．６５±１４１．０９ａｂ

　 　 同列数字后不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０．０５）

２．５　 不同类型盐碱地土壤中细菌群落结构主成分分析

主成分分析发现，在 ０—２ｃｍ 土层，西大滩、庙台、红星村、黄渠拐子与其他处理结构差异较大；分水闸、燕
子墩、侯家梁和银星村土壤中细菌群落结构无明显差异（图 ３）。
２．６　 细菌群落与土壤理化因子的关系

０—２ｃｍ 土层，细菌多样性指数和丰富度指数与Ｋ＋和 Ｃｌ－显著负相关（Ｐ＜０．０５），土壤含水量和 Ｃｈａｏ⁃１ 指数显

著负相关（Ｐ＜０．０５）（表 ７）；２—２５ｃｍ 土层细菌多样性和丰富度指数与土壤 ＥＣ 和 ＳＯ２－
４ 显著负相关（表 ８）。

５２３１　 ４ 期 　 　 　 李明　 等：宁夏不同地区盐碱化土壤细菌群落多样性分布特征及其影响因子 　
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图 ３　 宁夏不同地区盐碱地土壤细菌群落结构的主成分分析

Ｆｉｇ．３　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｌｉｎｅ ｓｏｉｌｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ ｉｎ Ｎｉｎｇｘｉａ

表 ７　 ０—２ｃｍ 土层土壤细菌多样性指数与土壤属性 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析

Ｔａｂｌｅ ７　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｉｎ ０—２ ｃｍ ｓｏｉｌ ｄｅｐｔｈ

土壤 属 性 （ Ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ） ／ 多 样 性 指 数
（Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ）

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ⁃１ 指数
Ｃｈａｏ⁃１ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ －０．０８ －０．１１ ０．０２ ０．２１

碱解氮 Ａｌｋａｌｙｚａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０．１５ ０．０６ ０．０２ ０．０６

速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ －０．１６ －０．１２ －０．３１ －０．１５

全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ０．０６ ０．０１ －０．１０ ０．０２

有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ ０．０２ －０．０５ －０．１０ －０．０２

全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ －０．１４ －０．２６ －０．０７ ０．１７

ｐＨ ０．０１ ０．０９ －０．２２ ０．０１

电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ －０．３４ －０．２７ －０．２６ －０．１５

土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ －０．３９ －０．２３ －０．４６∗ －０．４０

Ｃａ２＋ ０．２１ ０．２２ ０．２７ ０．１５

Ｍｇ２＋ －０．０４ ０．０３ －０．１６ －０．０５

Ｋ＋ －０．６６∗∗ －０．５９∗∗ －０．４７∗ －０．５６∗∗

Ｎａ＋ －０．３６ －０．２２ －０．２８ －０．２７

ＳＯ２－
４ －０．３２ －０．２６ －０．２３ －０．１４

Ｃｌ－ －０．５７∗∗ －０．３９ －０．５９∗∗ －０．６４∗∗

ＣＯ２－
３ ０．０９ ０．１２ －０．１９ －０．０８

ＨＣＯ－
３ ０．２２ ０．１８ ０．０８ ０．１４

通过 Ｒ 软件对环境因子和土壤细菌群落进行 ＲＤＡ 分析。 由图 ４ 可知，在 ０—２ｃｍ 土层，第一排序轴和第

二排序轴分别解释了细菌群落变化的 ２８．９４％和 １６．７４％，经过蒙特卡罗检验，土壤含水量（Ｆ＝ ３．４，Ｐ＝ ０．０４）和
电导率值（Ｆ＝ ４．９，Ｐ＝ ０．００６）是土壤微生物群落的主要影响因子；在 ２—２５ｃｍ 土层，第一排序轴和第二排序轴

分别解释了细菌群落变化的 ５３．２９％和 ２０．１１％，经蒙特卡罗检验土壤理化因子与细菌群落结构没有显著相关
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性，Ｐ＞０．０５。

表 ８　 ２—２５ｃｍ 土层土壤细菌多样性指数与土壤属性 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析

Ｔａｂｌｅ ８　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｉｎ ２—２５ ｃｍ ｓｏｉｌ ｄｅｐｔｈ

土壤属性（Ｓｏｉｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ） ／
多样性指数（Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘｅｓ）

香农指数
Ｓｈａｎｎｏｎ ｉｎｄｅｘ

辛普森指数
Ｓｉｍｐｓｏｎ ｉｎｄｅｘ

Ｃｈａｏ⁃１ 指数
Ｃｈａｏ⁃１ ｉｎｄｅｘ

ＡＣＥ 指数
ＡＣＥ ｉｎｄｅｘ

速效磷 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ －０．２３ －０．１２ －０．２４ －０．２５

碱解氮 Ａｌｋａｌｙｚａｂｌｅ ｎｉｔｒｏｇｅｎ －０．０６ －０．１０ －０．１０ ０．０３

速效钾 Ａｖａｉｌａｂｌｅ ｐｏｔａｓｓｉｕｍ －０．１０ －０．０９ －０．１４ －０．０９

全氮 Ｔｏｔａｌ ｎｉｔｒｏｇｅｎ －０．０４ －０．０１ －０．１１ －０．１５

有机碳 Ｓｏｉｌ ｏｒｇａｎｉｃ ｃａｒｂｏｎ －０．２７ －０．２１ －０．２７ －０．２０

全磷 Ｔｏｔａｌ ｐｈｏｓｐｈｏｒｕｓ ０．１３ ０．１４ ０．１２ －０．０２

ｐＨ ０．３８ ０．３１ ０．３８ ０．２０

电导率 Ｅｌｅｃｔｒｉｃａｌ ｃｏｎｄｕｃｔｉｖｉｔｙ －０．５２∗ －０．４１∗ －０．４９∗ －０．２５

土壤含水量 Ｓｏｉｌ ｍｏｉｓｔｕｒｅ －０．２５ －０．２４ －０．１６ ０．１５

Ｃａ２＋ ０．１９ ０．２１ ０．０７ －０．１３

Ｍｇ２＋ －０．２６ －０．２７ －０．２７ ０．０５

Ｋ＋ －０．３５ －０．３８ －０．２５ ０．１８

Ｎａ＋ －０．２７ －０．１７ －０．２０ －０．０５

ＳＯ２－
４ －０．５０∗ －０．４３∗ －０．５３∗∗ －０．２９

Ｃｌ－ ０．０７ ０．０３ ０．０５ ０．１６

ＣＯ２－
３ ０．２１ ０．１３ ０．２８ ０．２８

ＨＣＯ－
３ ０．３１ ０．２９ ０．２７ ０．０１

３　 讨论

本研究采用高通量测序技术对宁夏 ８ 个地区盐渍化土壤细菌群落多样性进行了分析。 结果显示，细菌多

样性在燕子墩土样中显著低于其他样点。 多样性指数和丰富度指数与土壤中 Ｋ＋、Ｃｌ－浓度和含水量显著负相

关。 土壤中 Ｋ＋有利于盐渍化土壤作物和微生物的生长，但是过高的含量亦会产生盐害效应。 Ｃｌ－含量的多少

是决定土壤盐渍化程度的指标之一，降低土壤 Ｃｌ－的含量可改良盐渍化土壤［２７］。 微生物量的减少与 Ｃｌ－的毒

害有关［２８］，也与渗透胁迫有关［２９］。 本研究中，燕子墩土壤中的 Ｃｌ－显著的高于其他样点，表明该地区盐渍化

程度较重，对土壤微生物群落具有抑制作用。 研究结果显示，土壤 Ｋ＋、Ｎａ＋、ＳＯ２－
４ 和 Ｃｌ－在 ０—２ｃｍ 土层聚集严

重，可能是由于采样季是夏季，气温较高，蒸发强烈，土壤水分在蒸发过程中携带土壤盐分向表层移动。
本研究发现的大部分微生物都属于嗜盐和耐盐菌株，它们分别属于变形菌门、厚壁菌门、拟杆菌门和放线

菌门［３０］。 γ⁃变形菌纲在原生盐碱土和次生盐碱土中均有优势类群［３１⁃３２］，这与本研究结果一致。 γ⁃变形菌纲

包含许多促植物生长细菌（ＰＧＰＲ） ［３３］，如具有固氮作用的芽孢杆菌属、固氮菌属（Ａｚｏｔｏｂａｃｔｅｒ），在生产和释放

植物激素［３４⁃３５］和土壤源植物病原菌（如真菌）的生物防治［３６］ 中有重要作用。 厚壁菌门是我国许多盐渍化土

壤中的优势菌群［３７］，其中许多细菌可耐受极端条件，如干旱、盐碱等环境，很多厚壁菌可以产生芽孢，能够抵

抗脱水，适应干旱和极端环境的能力极强。 研究表明拟杆菌门对高盐环境具有较强的抗性，是盐碱土壤中的

优势种群［３２］，这在本研究中得到了证实。 本研究发现放线菌门在土壤含水量较低的西大滩和侯家梁土样中

相对含量高于其他采样点，放线菌门是好气性微生物，土样含氧量较高的环境更适合放线菌门的生长［２２］。
从属水平分析，发现芽孢杆菌属在八个样点的相对丰度均＞１％，已有的研究表明芽孢杆菌属于嗜碱微生

物［３８］。 芽孢杆菌产生芽孢，能够抵抗脱水，适应干旱和极端环境能力极强［２２］。 假单胞菌属在新疆阿克苏地

区盐碱地和河西走廊盐碱化土壤细菌群落中都是优势菌属［３２⁃３９］。 本研究中，在 ０—２ｃｍ 和 ２—２５ｃｍ 土层，假
单胞菌属在燕子墩和侯家梁样点的相对丰度均高于其他样点。 这类微生物的特殊代谢机制和产生的特殊酶

７２３１　 ４ 期 　 　 　 李明　 等：宁夏不同地区盐碱化土壤细菌群落多样性分布特征及其影响因子 　
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图 ４　 不同类型盐碱地土壤性质与细菌群落的 ＲＤＡ 分析

Ｆｉｇ． ４ 　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｆｒｏｍ ｒｅｄｕｎｄａｎｃｙ ａｎａｌｙｓｉｓ （ ＲＤＡ ） ｔｏ ｅｘｐｌｏｒｅ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｂａｃｔｅｒｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｎｄ ｓｏｉｌ

ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

ＭＴ：庙台 Ｍｉａｏｔａｉ； ＸＤＴ：西大滩 Ｘｉｄａｔａｎ； ＹＺＤ：燕子墩 Ｙａｎｚｉｄｕｎ； ＹＸＣ：银星村 Ｙｉｎｘｉｎｇｃｕｎ； ＨＪＬ： 侯家梁 Ｈｏｕｊｉａｌｉａｎｇ； ＨＱＧＺ： 黄渠拐子

Ｈｕａｎｇｑｕｇｕａｎｚｉ；ＨＸＣ：红星村 Ｈｏｎｇｘｉｎｇｃｕｎ；ＦＳＺ：分水闸 Ｆｅｎｓｈｕｉｚｈａ

已经在实践中显示了巨大的应用价值［４０］。 本研究结果为从盐碱土壤中分离筛选出可耐盐碱的菌株提供了参

考依据。
宁夏地处干旱半干旱区，土壤含水量、ｐＨ、土壤电导率、有机质含量、氮元素、磷元素、阴阳离子的含量［４１］

等诸多因素都影响土壤微生物的空间分布格局。 相关性分析表明土壤营养元素、ｐＨ 值等对土壤细菌群落结

构和多样性没有显著的影响，分析其原因可能是因为本试验采集的土样均为未开垦的原始盐碱荒地，人为的

扰动很少，没有化肥和有机肥的营养元素输入，因此土壤碳、氮素等营养对细菌群落结构的影响相对而言没有

自然环境因子（如：土壤水分、电导率值和土壤盐基离子含量等）的效果更加显著。 在本研究中，水分是细菌

群落的关键影响因子，这与以往的研究结论一致。 研究表明微生物生物量和多样性随着土壤含水量的增加而

增加，并通过进一步的相关性分析指出，土壤含水量在 ０—１５％范围内时，干旱半干旱区土壤细菌、真菌群落

的多样性与土壤含水量呈显著正相关关系［４２］。
在盐渍化地区，含盐量是土壤微生物群落结构的重要限制因子。 随着土壤盐渍化程度增加，土壤中细菌、

真菌、放线菌数量及微生物数量均呈现出明显的下降趋势［４３］。 本研究中，细菌群落的多样性和丰富度指数均

与电导率值呈显著的负相关，说明土壤中过高的盐分含量对微生物的生长繁殖具有明显的抑制作用，从而影

响微生物区系结构，其主要原因是盐分影响水分的有效性或微生物细胞的生理和代谢过程［４４］。 本研究发现

土壤含水量和土壤电导率值呈显著的正相关。 因此，含水量和盐分的交互作用影响微生物群落。

８２３１ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

４　 结论

变形菌门、拟杆菌门、厚壁菌门和放线菌门在所有盐渍化土壤中为优势种类；芽孢杆菌属是所有样点的优

势属种。 细菌群落 α 多样性指数在燕子墩土壤中显著低于其他样点。 其中，土壤中 Ｋ＋、Ｃｌ－、ＳＯ２－
４ 、土壤含水

量和电导率值是影响燕子墩土壤细菌群落多样性不同于其他样点的主要因子。 因此，宁夏盐渍化土壤的微生

物多样性的生态分布具有明显的地区特异性。 全氮、有机碳、碱解氮、速效钾在黄渠拐子土壤中含量最高；含
水量、ｐＨ 值和电导率值在西大滩土壤中含量最低；Ｋ＋、Ｃｌ－和 ＳＯ２－

４ 含量在燕子墩地区最高。 ０—２ｃｍ 土层土壤

中 Ｋ＋、Ｎａ＋、ＳＯ２－
４ 和 Ｃｌ－含量在各个采样点表层土壤有显著的聚集趋势。
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