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摘要：南疆地区土壤盐碱化程度加剧，对高粱、高丹草、田菁、玉米和棉花在盐碱地种植后土壤理化性质及细菌群落

的变化尚未明晰。因此本研究设置单播高粱（S）、高丹草（SS）、田菁（Sb）、玉米（Zm）和棉花（Gs）5 个处理，通过测

定盐碱土样地种植不同耐盐碱作物处理下，表层 0~20 cm 土壤 pH、电导率、土壤离子含量、碳/氮组分、酶活性和细

菌群落，并进行综合分析，探究几种耐盐碱作物对于盐碱地土壤理化性质和细菌群落的影响。结果表明：S、SS 和

Sb 处理土壤 pH 与各盐基离子含量较 Zm、Gs 处理更低；土壤颗粒有机碳（POC）、轻组有机碳（LFOC）、可溶性有机

碳（DOC）、微生物生物量有机碳（MBC）、易氧化态碳（EOC）含量表现为 SS>Sb>S>Zm>Gs；SS 处理土壤的速效

磷（AP）、速效钾（AK）含量和蔗糖酶（INV）、脲酶（UE）、过氧化氢酶（CAT）活性显著高于其他处理（P<0. 05），Sb
处理土壤的有机质（SOM）和全氮（TN）含量显著高于其他处理（P<0. 05），较种植前增长 83. 37% 和 42. 11%；S 处

理土壤的 NO3
--N 含量最高，SS 处理土壤的轻组有机氮（LFON）和颗粒有机氮（PON）含量最高，Sb 处理土壤的可

溶性有机氮（DON）含量最高；SS 处理土壤的细菌群落多样性高且分布均匀，土壤变形菌门（38. 65%~43. 53%）和

假单胞菌属（0. 43%~6. 92%）为优势菌门/属；土壤细菌变形菌门、拟杆菌门、甲烷氧化细菌门等与土壤理化性质相

关性较显著。综上所述，在南疆盐碱地区种植高丹草和田菁对土壤理化性质改良效果较为理想。
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Abstract： Soil salinization is increasing in Southern Xinjiang.  However， the changes in soil properties and bacterial 
communities following the cultivation of sorghum （Sorghum bicolor）， sorghum-sudangrass （S.  bicolor×Sorghum 

sudanense）， sesbania （Sesbania cannabina）， maize （Zea mays）， and cotton （Gossypium hirsutum） in saline-alkali 
soils remain unclear.  This study established five monoculture treatments： sorghum （S）， sorghum-sudangrass （SS）， 
sesbania （Sb）， maize （Zm）， and cotton （Gs）.  Soil samples from the 0-20 cm surface layer were analyzed for pH， 
electrical conductivity （EC）， soil ions， carbon/nitrogen fractions， enzyme activities， and bacterial community 
structure.  Multivariate analysis was conducted to investigate the effects of these salt-tolerant forage crops on saline-
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alkali soil properties and bacterial community.  The results indicated that soil pH and soil ions were lower in the S， 
SS， and Sb treatments compared to the Zm and Gs treatments.  Soil organic carbon fractions， including particulate 
organic carbon， light fraction organic carbon， dissolved organic carbon， microbial biomass carbon， and easily 
oxidizable carbon showed a ranking trend of SS>Sb>S>Zm>Gs.  The SS treatment exhibited significantly higher 
soil available phosphorus， available potassium content， and invertase， urease， catalase activities than other 
treatments （P<0. 05）.  The Sb treatment showed significantly higher soil organic matter and total nitrogen contents 
than other treatments （P<0. 05）， with increases of 83. 37% and 42. 11%， respectively， compared to pre-cultivation 
levels.  The S treatment had higher soil nitrate-nitrogen content， the SS treatment had higher light fraction organic 
nitrogen and particulate organic nitrogen contents， and the Sb treatment had higher dissolved organic nitrogen content 
than other treatments.  The SS treatment resulted in high soil bacterial community diversity and even distributed soil.  
Proteobacteria （38. 65%-43. 53%） and Pseudomonas （0. 43%-6. 92%） were the dominant phylum and genus， 
respectively.  Significant correlations were observed between soil physicochemical properties and bacterial phyla such 
as Proteobacteria， Bacteroidota， and Methylomirabilota.  In conclusion， cultivation of sorghum-sudangrass and 
sesbania in the saline-alkali soils of Southern Xinjiang provided superior amelioration effects on soil physicochemical 
properties， compared to other crops tested.
Key words： saline-alkali land； salt-tolerant crops； physical and chemical properties of the soil； bacteria

全球盐碱化问题日益严峻，盐渍土面积已达 11 亿 hm2，约占陆地总面积的 7%［1］，盐碱地总面积以每年 10% 的

速度增长［2-3］。全球超过 20% 的农业区受盐胁迫影响，预计 2050 年该比例将升至 50%。盐渍化不仅破坏土壤结

构，降低土壤总孔隙度与导水率，抑制植物生长，还会干扰植物光合作用、养分吸收及种子萌发，同时盐碱化土壤

的根际微生物多样性也显著下降［4］。中国作为土壤盐碱化重灾区，盐渍土面积达 3600 万 hm2，据第二次全国土壤

调查资料显示，新疆各类盐渍化土壤面积达到 1336. 1 万 hm2，占全国盐碱化土壤面积的 36. 8%［5］。南疆地区因独

特的地理环境和气候等因素，年总降水量小于 150 mm，蒸发量却达到 1650 mm［6］，是盐碱地重灾区，这进一步凸

显该地区盐碱地治理的紧迫性。相较于高成本的物理化学改良技术，“生物改良”策略因其生态兼容性与经济可

行性成为研究热点。生物改良通过种植耐盐植物，增加植被覆盖度和土壤根系微生物量，提高土壤的微生物群落

数量，改善土壤理化性质，抑制土壤返盐，提升土地生产力，同时可以通过收获地上元素获得经济效益，是盐碱地

可持续开发利用的最经济有效的措施之一［7-8］。

耐盐碱作物能通过自身特有的组织结构降低盐分毒害，适应盐环境，不同耐盐碱作物之间的耐盐性与耐盐机

制存在较大差异。在众多耐盐作物中，高粱（Sorghum bicolor）凭借独特的“根系工程-微生物调控”协同机制成

为盐碱地改良的先锋作物［9］，其对盐胁迫、干旱和贫瘠土壤等逆境具有良好的适应［10-11］，即使在盐胁迫［土壤电导

率（electrical conductivity，EC）阈值 6. 8 dS·m-1］条件下仍能维持显著生物量产出［12］，并且其庞大的根系系统（深

达 2 m）可提升土壤孔隙度达 5. 67% 并使入渗量增加 3. 6 倍［13］，在使耕作层含盐量下降的同时还能提升土壤有机

质及微量元素含量［14］。其杂交种高丹草（S.  bicolor×Sorghum sudanense），集成了高粱的优良特性，进一步强化排

盐能力，根系释放大量 CO2促使土壤盐分离子游离活化，再通过降水、灌溉的方式把盐分排出［15］，种植时结合滴灌

技术，可使 20~40 cm 土壤盐渍化显著降低［16］，与豆科作物间作更能显著增加根际土壤微生物数量和提升高丹草

的生物性状［17］。相比之下豆科作物田菁（Sesbania cannabina）则是通过“生物固氮-根系脱盐”双途径改良盐碱

土，其根瘤菌系统在含盐量 0. 3%、pH 9. 5 的极端环境仍可实现 120 kg·hm-2 年固氮量［18］，与柽柳（Tamarix 

chinensis）混作时可通过根系脱盐及分泌物调节显著降低土壤 pH［19］，微生物种群结构得到改善［20-21］，轮作试验显

示其可提升土壤有机质并使后茬小黑麦（Triticale）增产［22］。玉米（Zea mays）是仅次于水稻（Oryza sativa）和小麦

（Triticum aestivum）的第三大谷类作物，虽属于中度盐敏感型 C4作物［23］，但种植其可明显增加盐渍土土壤的细菌
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群落多样性，改变微生物群落结构，对促进盐渍化土壤微生物功能发挥和改善盐渍化土壤种植结构具有重要意

义。棉花（Gossypium herbaceum）作为全世界广泛栽培的中度耐盐碱作物（适宜盐浓度<0. 2%）［24］，连作模式下

不仅能维持产量，还可促进土壤内有机质和氮素的持续积累［25］。

纵观以往的研究，多集中于对单一作物种植改良盐碱土壤效果的研究，缺乏不同作物在南疆钙质盐渍土环境

下改良效应的系统比较，尤其对土壤八大离子动态平衡、酶含量以及细菌群落结构变化规律的研究尚未深入。本

研究选取高粱、高丹草、田菁、玉米以及棉花 5 种南疆地区典型耐盐碱作物，通过田间种植试验结合宏基因组学技

术来分析耐盐作物种植后土壤碳组分、关键酶活性、盐基离子含量、土壤理化性质及微生物群落结构等变化规律，

探究这 5 种耐盐碱作物对盐渍化土壤的改良作用机理，旨在为建立“植物-土壤-微生物”协同改良模式提供理

论依据。

1　材料与方法

1. 1　试验地概况

试验地位于新疆生产建设兵团阿拉尔市十二团（80°30′-81°58′ E，40°22′-40°57′ N），属于典型的暖温带

大陆性干旱气候。区内光热资源丰富，年辐射量 9733 MJ·m-2，年均日照时数 2650~3100 h，年均气温 10. 4 ℃，极

端最高温度为 40. 6 ℃，极端最低温度为-23. 4 ℃，≥10 ℃年积温为 3800~4700 ℃，无霜期 180~224 d；地势平坦，

土壤盐碱化程度较重，土壤类型为沙土，偏碱性，pH 为 8. 3，电导率为 4. 03 mS·cm-1，有机质含量 10. 34 g·kg-1，全

氮含量 0. 38 g·kg-1，速效磷含量 22. 01 mg·kg-1，速效钾含量 56. 08 mg·kg-1。

1. 2　试验设计与土壤采集

以高粱（S）、高丹草（SS）、田菁（Sb）、棉花（Zm）、玉米（Gs）为对象设置单播试验，小区面积为 15 m2（3 m×5 
m），重复 3 次，均采用条播方式；高粱、高丹草、玉米和棉花播量为 10. 14 kg·hm-2，田菁播量为 11. 40 kg·hm-2，行

距 50 cm，株距 15 cm。于 2024 年 4 月 7 日进行播种，同年 9 月初对 5 种不同种植处理样地的 0~20 cm 土壤分别进

行采样，每个样地各采集 4 份共 60 份；分袋装入 4 ℃的保温箱带回实验室，初步去除杂物、石块和根系，采集土样

分两份，一份过 2 mm 筛，存于冰箱中用于土壤细菌测序，另一份风干，过 2 mm 筛后用于后续指标测定。

1. 3　pH、电导率和土壤离子含量的测定

使用 pH 计（FE 22， Mettler Toledo，上海）在土壤（水∶土=5∶1）悬浮液中测定 pH；电导率采用上海雷磁电导

率仪（DDBJ-350，上海）测定。首先使用酚酞指示剂测定 CO3
2-含量，用标准酸中和全部 CO3

2-成 HCO3
-后，用硝

酸银试剂滴定 Cl-含量，SO4
2-含量使用 EDTA（ethylene diamine tetraacetic acid）容量法［26］测定，用过量的 BaCl2将

溶液中的 SO4
2-沉淀完全，铬黑 T 为指示剂用 EDTA 进行滴定［26］，Ca2+、Mg2+含量使用 EDTA 络合滴定法测定，

K+和 Na+含量使用火焰光度计法［26］测定。

1. 4　土壤理化性质测定

土壤有机质（soil organic matter， SOM）含量采用重铬酸钾容量法-外加热法测定；全氮（total nitrogen， TN）

含量采用半微量凯氏定氮法测定；速效磷（available phosphorus， AP）含量采用 0. 5 mol·L-1 NaHCO3浸提法测定，

速效钾（available potassium， AK）含量采用 NH4OAc浸提-火焰光度法测定［26］。

采用 3，5-二硝基水杨酸比色法测定土壤蔗糖酶（invertase， INV）活性；采用苯酚钠比色法测定土壤脲酶

（urease， UE ）活性；采用高锰酸钾滴定法测定土壤过氧化氢酶（catalase， CAT）活性［27］。

颗粒有机碳（particulate organic carbon， POC）含量采用六偏磷酸钠分散法测定［28］；土壤轻组有机碳（light 
fraction organic carbon， LFOC）含量采用 NaI 密度分离法测定［29］；可溶性有机碳（dissolved organic carbon， DOC）
含量采用湿氧化法测定［28］；易氧化态碳（easily oxidizable carbon， EOC）含量采用高锰酸钾氧化-比色法测定［30］。

土壤微生物生物量碳（microbial biomass carbon， MBC）和微生物生物量氮（microbial biomass nitrogen， MBN）含

量采用氯仿熏蒸-K2SO4提取法测定［31］，土壤硝态氮（nitrate nitrogen， NO3
--N）含量的测定参考鲁如坤［31］的方法。

土壤颗粒有机氮（particulate organic nitrogen， PON）含量采用 5 g·L-1 六偏磷酸钠分散法［28］测定，可溶性有机氮

（dissolved organic nitrogen， DON）含量采用 0. 5 mol·L-1硫酸钾浸提法［31］测定，轻组有机氮（light fraction organic 

49



Vol. 35，No. 9ACTA PRATACULTURAE SINICA（2026）

nitrogen， LFON）含量在轻组分离后用凯式定氮法［32］测定。

1. 5　细菌 DNA 提取、扩增以及测序

干冰运输至诺禾至源生物科技有限公司进行测序。称量 0. 5 g 土壤，使用土壤基因组 DNA 提取试剂盒

（TIANGEN，DP712，北京）对基因组 DNA 进行提取。之后使用 1% 琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 纯度和浓度，用无

菌水稀释至 1 ng·μL- 1，并取 1 μL 稀释后的基因组 DNA 样本与针对原核生物 16S rDNA 的引物序列 515F
（5′-CCTAYGGGRBGCASCAG-3′）进行扩增，再使用 NovaSeq 6000 进行 PE 250 测序；QIIME 22020. 6 中的

dada 2 方法进行去噪，得到最终的扩增子序列变异（amplicon sequence variants， ASVs），数据库为 Silva 138. 1。
1. 6　数据分析与统计

采用 Excel 2024 软件对试验数据进行初步整理与分析，使用 SPSS 27. 0 进行单因素方差分析（One-

wayANOVA）比较种植不同耐盐碱作物对南疆土壤理化性质及细菌群落多样性的显著性差异（Duncan 法，α=
0. 05），图表中的数据为平均值±标准误。使用 QIIME 2 软件分析计算细菌 Alpha 多样性及细菌相对丰度；通过

Origin 2021 绘制细菌群落相对丰度及多样性图；使用 LEfSe 软件（Version 1. 0）分析计算指示微生物类群；使用

Tax4Fun 对 KEGG 数据库中 16S rRNA 基因序列进行计算和预测土壤细菌的功能通路。土壤细菌群落差异、冗

余分析图、功能代谢通路热图及相关性热图均使用诺禾云平台分析制作（https：//magic. novogene. com/）。

2　结果与分析

2. 1　种植耐盐碱作物对土壤 pH、电导率和离子含量的影响

种植不同耐盐碱作物后 0~20 cm 土壤 pH 表现为 Sb<S<SS<Zm<Gs（表 1），Gs 和 Zm 处理土壤 pH 显著高

于其他处理（P<0. 05）。土壤电导率表现为 Sb<SS<S<Zm<Gs，其中 Sb 处理的土壤电导率值较 Gs 处理显著

降低 26. 46%（P<0. 05）。S、SS 与 Sb 处理中 0~20 cm 土壤的 Na+、K+、Ca2+、Mg2+、HCO3
-、Cl-含量均显著低于

Zm 和 Gs 处理（P<0. 05），其中 Sb 和 S 处理土壤 Na+含量较 Gs 分别显著降低 69. 57% 和 63. 93%（P<0. 05），S 处

理土壤 K+与 Cl-含量显著低于其他处理（P<0. 05）；SO4
2-含量表现为 Zm<Sb<S<SS<Gs，其中 Gs 较 S 处理显

著增加 76. 32%（P<0. 05），土壤中未检测到 CO3
2-。

表 1　种植耐盐碱作物的土壤 pH、电导率和离子含量

Table 1　Soil pH， electrical conductivity and ion contents for growing salt-tolerant crops

处理

Treatment

S

SS

Sb

Zm

Gs

处理

Treatment

S

SS

Sb

Zm

Gs

pH

7. 67±0. 02cd

7. 75±0. 01c

7. 66±0. 03d

8. 01±0. 02b

8. 15±0. 02a

Mg2+

（mg·kg-1）

97. 37±7. 03d

96. 86±6. 35d

139. 96±3. 51c

407. 10±2. 74b

519. 87±13. 66a

电导率 Electrical conductivity
（EC， mS·cm-1）

3. 96±0. 02c

3. 69±0. 01d

3. 03±0. 01e

4. 07±0. 01b

4. 12±0. 02a

HCO3
-

（mg·kg-1）

95. 71±0. 61bc

91. 65±0. 93c

107. 74±2. 53b

126. 91±6. 07a

121. 16±6. 40a

Na+

（mg·kg-1）

248. 80±5. 60d

303. 31±5. 82c

209. 93±4. 62d

452. 52±29. 35b

689. 77±3. 27a

Cl-

（mg·kg-1）

369. 70±16. 40e

613. 62±7. 25d

810. 58±8. 62c

1129. 64±31. 09b

2978. 12±43. 53a

K+

（mg·kg-1）

85. 71±0. 81c

93. 89±0. 85b

92. 13±0. 88b

101. 21±0. 97a

104. 13±1. 29a

SO4
2-

（mg·kg-1）

0. 76±0. 00c

0. 88±0. 00b

0. 46±0. 01d

0. 27±0. 01e

1. 34±0. 00a

Ca2+

（mg·kg-1）

222. 76±21. 78b

212. 82±20. 23b

219. 44±17. 25b

325. 88±14. 49a

379. 85±53. 36a

CO3
2-

（mg·kg-1）

-

-

-

-

-

S： 高粱 S.  bicolor； SS： 高丹草 S.  bicolor×S.  sudanense； Sb： 田菁 S.  cannabina； Zm： 棉花 G.  herbaceum； Gs： 玉米 Z.  mays.  同列不同字母表示差

异显著（P<0. 05）。-代表未检测出，下同。Different letters in the same column indicate significant differences （P<0. 05）.  - indicates not detected， 
the same below.
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2. 2　种植耐盐碱作物对土壤有机碳和养分的影响

种植不同耐盐碱作物 0~20 cm 土壤 POC、LFOC、DOC、MBC、EOC 含量表现出相同趋势，均为 SS>Sb>
S>Zm>Gs（表 2），且各处理间具有显著性差异（P<0. 05）。SS 处理在提升土壤有机碳方面表现出全面优势，其

POC、LFOC、DOC 和 MBC 含量较 Gs 分别显著提高 13. 16%、36. 11%、16. 02% 和 17. 86%（P<0. 05），EOC 含量

较 Zm 和 Gs 处理分别显著提高 12. 14% 和 18. 05%（P<0. 05）。Sb 处理土壤的 SOM 含量较 Gs 显著提高 97. 91%
（P<0. 05），TN 含量较 SS 处理显著提高 14. 9%（P<0. 05）；SS 处理的 AP 含量较 S 和 Gs 处理分别显著提高

16. 14% 和 77. 78%（P<0. 05），AK 含量较 Sb 处理显著提高 44. 13%（P<0. 05）。

2. 3　种植耐盐碱作物对土壤酶活性和氮组分的影响

种植不同耐盐碱作物的土壤酶活性间存在显著性差异（表 3），其中 SS 处理表现出显著优势，其 INV 活性较

Sb 和 S 处理分别显著提高 4. 47% 和 6. 85%（P<0. 05），较 Gs 显著提高 33. 65%（P<0. 05）；其 UE 活性较 Sb 和 S
处理分别显著提高 2. 96% 和 3. 99%（P<0. 05），其 CAT 活性较 Sb 处理显著提高 6. 78%（P<0. 05）。0~20 cm
土壤 NO3

--N 含量表现为 S>Zm>SS>Gs>Sb，其中 S 处理较 SS 处理显著提高 3. 38%（P<0. 05）。Sb 处理土壤

MBN 和 DON 含量较 SS 处理分别显著提高 2. 39% 和 0. 46%（P<0. 05），SS 处理土壤的 LFON 和 PON 含量较

Sb 处理分别提高 1. 23% 和 5. 71%，PON 含量提升显著（P<0. 05）。

2. 4　种植耐盐碱作物对土壤细菌 Alpha 多样性的影响

对种植不同耐盐碱作物土壤样本细菌进行 OTUs 聚类分析（图 1），5 组处理 0~20 cm 土壤土样共得到 22433
条细菌 OTUs，共有细菌 OTUs 序列数为 1751 条，占 OTUs 总数的 7. 81%，各处理特有的细菌 OTUs 序列数表现

为 Gs>Zm>Sb>SS>S，Gs 处理土壤细菌特有 OTUs 最高，为 3939 条，占 OTUs 总条数的 17. 56%，S 处理土壤

特有的 OTUs最低，为 2049 条，占 OTUs总条数的 9. 13%。

对土壤细菌 Alpha 多样性分析发现（图 2），5 组处理的土壤细菌 Chao 1、Pielou-E、Shannon、Simpson 指数中，S
处理土壤 Chao 1 指数高于其他处理，与最低的 Gs 处理相比，增加 9. 57%，SS 处理的 Pielou-E、Shannon 和 Simp⁃
son 指数均高于其他处理，综合分析，SS 处理的土壤细菌多样性较为丰富且分布均匀。

2. 5　种植耐盐碱作物对土壤细菌群落组成与结构的影响

对各处理土壤样本细菌群落丰度数据进行均一化处理，得到不同耐盐作物的细菌群落相对丰度（图 3）。在

细 菌 门 水 平 上 ，排 名 前 10 的 优 势 类 群 分 别 为 变 形 菌 门（Proteobacteria，38. 65%~43. 53%）、酸 杆 菌 门

（Acidobacteriota，7. 90%~11. 79%）、芽孢杆菌门（Gemmatimonadota，7. 68%~10. 34%）、绿弯菌门（Chloroflexi，
6. 96%~8. 47%）、放线菌门（Actinobacteriota，6. 58%~8. 27%）、拟杆菌门（Bacteroidota，3. 54%~6. 02%）、泉古

表 2　种植耐盐碱作物的土壤有机碳和养分含量

Table 2　Soil organic carbon and nutrient contents for growing salt-tolerant crops

指标 Index

颗粒有机碳 Particulate organic carbon （POC， g·kg-1）

轻组有机碳 Light fraction organic carbon （LFOC， g·kg-1）

可溶性有机碳 Dissolved organic carbon （DOC， mg·kg-1）

微生物生物量碳 Microbial biomass carbon （MBC， mg·kg-1）

易氧化态碳 Easily oxidizable carbon （EOC， g·kg-1）

土壤有机质 Soil organic matter （SOM， g·kg-1）

全氮 Total nitrogen （TN， g·kg-1）

速效磷 Available phosphorus （AP， mg·kg-1）

速效钾 Available potassium （AK， mg·kg-1）

S

1. 62±0. 00c

1. 30±0. 01c

359. 89±0. 76c

172. 05±0. 05c

1. 44±0. 00c

12. 83±1. 17bc

0. 42±0. 00c

41. 33±0. 88b

84. 67±2. 73c

SS

1. 72±0. 01a

1. 47±0. 01a

371. 49±0. 30a

185. 01±0. 07a

1. 57±0. 01a

14. 51±0. 29b

0. 47±0. 02b

48. 00±0. 58a

139. 33±2. 60a

Sb

1. 68±0. 00b

1. 37±0. 01b

368. 72±1. 10b

180. 27±0. 37b

1. 48±0. 01b

18. 96±1. 25a

0. 54±0. 01a

36. 00±1. 00c

96. 67±0. 88b

Zm

1. 58±0. 00d

1. 15±0. 00d

340. 35±0. 92d

162. 92±0. 39d

1. 40±0. 01d

11. 67±0. 58bc

0. 41±0. 00c

35. 33±1. 20c

70. 00±1. 53d

Gs

1. 52±0. 00e

1. 08±0. 02e

320. 19±0. 11e

156. 98±0. 89e

1. 33±0. 01e

9. 58±1. 36c

0. 41±0. 01c

27. 00±1. 00d

62. 33±0. 67e

同行不同字母表示差异显著（P<0.05）。Different letters in the same row indicate significant differences （P<0.05）.
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菌门（Crenarchaeota，1. 92%~3. 25%）和髌骨细菌门

（Patescibacteria，1. 75%~2. 19%）等（图 3A）。土壤

中变形菌门相对丰度最高的为 Gs 处理（43. 53%），其

次为 S 处理（43. 09%）；酸杆菌门相对丰度最高的为

Zm 处理（11. 79%），其次为 Sb 处理（11. 32%）；芽孢

杆菌门相对丰度表现为 Zm>SS>Gs>Sb>S；绿弯

菌门相对丰度最高的为 S 处理（8. 47%）；放线菌门相

对丰度最高的为 SS 处理（8. 27%），其次为 S 处理

（7. 68%）；拟 杆 菌 门 相 对 丰 度 最 高 的 为 Gs 处 理

（6. 02%），其次为 Sb 处理（4. 11%）。

在土壤细菌属水平上（图 3B），相对丰度排名前

10 的 菌 属 有 假 单 胞 菌 属（Pseudomonas，0. 43%~
6. 92%）、溶 杆 菌 属（Lysobacter，1. 49%~2. 51%）、

MND1 （1. 32%~2. 13%） 、 鞘 脂 单 胞 菌 属

（Sphingomonas，1. 20%~2. 20%）、不 动 杆 菌 属

（Acinetobacter，0. 12%~2. 88%）和 Nitrosarchaeum

（0. 63%~1. 63%）等。假单胞菌属相对丰度在 Zm 处

理中最高（6. 92%），其次为 S 处理（6. 46%）；溶杆菌

属相对丰度在 SS 处理中最高（2. 51%）；不动杆菌属

相对丰度在 S 处理中最高（2. 88%），Gs 处理中最低（0. 12%）；另外，海杆菌属（Marinobacter）相对丰度在 Gs 处理

中最高（4. 14%），但在其他处理中相对丰度小于 0. 01%，S 处理中未检测出。

对种植不同耐盐碱作物土壤进行主成分提取分析，方差最大化正交旋转后（P=0. 05），提取了 2 个主成分

PCoA 1 对土壤细菌群落结构差异解释率为 28. 86%，PCoA 2 的解释率为 13. 75%，二者方差累计贡献率为

42. 61%（图 4）。S、SS 与 Sb 处理土壤细菌群落组成相似度更高，Gs 和 Zm 处理土壤细菌群落组成相似度较低，离

散程度更为明显。

表 3　种植耐盐碱作物的土壤酶活性和氮组分

Table 3　Soil enzyme activities and nitrogen fractions for growing salt-tolerant crops

处理

Treatment

S

SS

Sb

Zm

Gs

处理

Treatment

S

SS

Sb

Zm

Gs

蔗糖酶

Invertase （INV， mg·g-1）

3. 94±0. 02b

4. 21±0. 02a

4. 03±0. 01b

3. 48±0. 03c

3. 15±0. 04d

微生物生物量氮 Microbial bio⁃
mass nitrogen （MBN， mg·kg-1）

28. 49±0. 07c

29. 29±0. 09b

29. 99±0. 01a

27. 38±0. 03d

26. 77±0. 06e

脲酶

Urease （UE， mg·g-1）

16. 06±0. 03c

16. 70±0. 09a

16. 22±0. 01b

15. 43±0. 04d

15. 22±0. 04e

轻组有机氮 Light fraction organ⁃
ic nitrogen （LFON， g·kg-1）

0. 75±0. 00b

0. 82±0. 01a

0. 81±0. 00a

0. 71±0. 01c

0. 64±0. 00d

过氧化氢酶

Catalase （CAT， mg·g-1）

0. 62±0. 00a

0. 63±0. 00a

0. 59±0. 00b

0. 54±0. 01c

0. 52±0. 01d

颗粒有机氮 Particulate organic 
nitrogen （PON， g·kg-1）

0. 32±0. 00c

0. 37±0. 00a

0. 35±0. 00b

0. 28±0. 00d

0. 25±0. 00e

硝态氮 Nitrate nitrogen
（NO3

--N， mg·kg-1）

26. 34±0. 05a

25. 48±0. 02c

23. 07±0. 08e

25. 80±0. 03b

24. 24±0. 04d

可溶性有机氮 Dissolved organic 
nitrogen （DON， mg·kg-1）

23. 47±0. 02c

24. 14±0. 01b

24. 25±0. 04a

22. 10±0. 01d

21. 06±0. 03e

图 1　种植耐盐碱作物的土壤细菌 OTUs韦恩图

Fig. 1　Venn diagram of soil bacteria OTUs for growing salt-

tolerant crops
S： 高粱 S. bicolor； SS： 高丹草 S. bicolor×S. sudanense； Sb： 田菁 S. 

cannabina； Zm： 棉花 G. herbaceum； Gs： 玉米 Z. mays. 下同 The same 
below.
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2. 6　种植耐盐碱作物的土壤细菌指示微生物类群

用 LEfSe 方法分析各处理门水平上土壤细菌指示微生物类群（图 5）发现，S 处理有蓝细菌门（Cyanobacteria）
和 Dependentiae；SS 处理有古菌-热源体门（Thermoplasmatota）；Sb 处理包含黏菌门（Myxococcota）、河床菌门

（Zixibacteria）和 FCPU426；Zm 处理土壤细菌指示类群有酸杆菌门（Acidobacteriota）、NB1-J、厌氧甲烷氧化细菌

门（Methylomirabilota）、硝化螺旋菌门（Nitrospirota）和 Calditrichota；Gs 处理包含拟杆菌门（Bacteroidota）、耐辐射

奇球菌门（Deinococcota）和盐杆菌门（Halobacterota）。

2. 7　种植耐盐碱作物的土壤细菌功能预测

采用 Tax4Fun 方法对种植不同耐盐碱作物土壤的细菌群落进行功能预测（图 6），结果共注释到二级功能代

谢通路排名前 10 的有脂质代谢（lipid metabolism）、信号传导（signal transduction）、复制与修复（replication and 
repair）、碳水化合物代谢（carbohydrate metabolism）、膜转运（membrane transport）、能量代谢（energy metabolism）、

翻译（translation）、氨基酸代谢（amino acid metabolism）、核苷酸代谢（nucleotide metabolism）及辅助因子和维生素

图 2　种植耐盐碱作物的土壤细菌多样性

Fig. 2　Soil bacterial diversity for growing salt-tolerant crops

图 3　种植耐盐碱作物土壤细菌群落门、属水平相对丰度

Fig. 3　Relative abundance of soil bacterial communities at phylum and genus levels for growing salt-tolerant crops
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代谢（metabolism of cofactors and vitamins）。Sb 处理

土壤细菌在能量代谢、翻译、氨基酸代谢、核苷酸代谢

及辅助因子和维生素代谢功能通路上表现出较高丰

度；Gs 处理土壤细菌在膜转运功能上表现出较高丰

度；Zm 处理土壤细菌在信号传导通路上表现出较高

丰度；S 处理土壤细菌在碳水化合物代谢上表现出较

高丰度；SS 处理在遗传信息的复制与修复上表现出较

高丰度。

2. 8　种植耐盐碱作物土壤的理化性质与细菌群落冗

余分析

对种植不同耐盐碱作物的土壤离子与属水平细

菌群落进行冗余分析（图 7A）发现，RDA 1 与 RDA 2
轴 共 同 解 释 了 细 菌 属 水 平 群 落 结 构 总 变 化 的

65. 44%，其中 K+、Mg2+、Ca2+和 Na+是影响细菌群落

结构的主要土壤离子，与假单胞菌属、Sobgroup-10、

MND1 呈正相关，与沙单胞菌属（Arenimonas）、鞘脂单胞菌属（Sphingomonas）呈负相关，且在离子调控上，K+对

细菌的影响较大。对种植不同耐盐碱作物土壤的理化性质因子与属水平细菌群落进行冗余分析（图 7B）发现，其

中土壤 pH、POC、LFOC 和 DOC 是影响细菌群落结构的主要指标，与沙单胞菌属、鞘脂单胞菌属呈正相关，与假

单胞菌属、Sobgroup-10 和 MND1 呈负相关，且在土壤理化性质因子指标中，POC 对细菌群落的影响较大。

2. 9　种植耐盐碱作物的土壤理化性质与细菌群落相关性分析

种植不同耐盐碱作物对土壤环境因子与门水平相对丰度排名前 20 的细菌群落 Spearman 相关性分析（图 8）
表 明 ，与 土 壤 环 境 因 子 显 著 相 关 的 细 菌 有 变 形 菌 门（Proteobacteria）、绿 弯 菌 门（Chloroflexi）、拟 杆 菌 门

（Bacteroidota）、甲烷氧化细菌门（Methylomirabilota）、迟杆菌门（Latescibacterota）、疣微菌门（Verrucomicrobiota）、

浮霉菌门（Planctomycetota）和热变形菌门（Thermoplasmatota）。土壤 POC、LFOC、DOC、MBC、EOC、NO3
--N、

图 4　种植耐盐碱作物土壤细菌群落结构主成分分析（PCoA）
Fig. 4　Principal coordinate analysis （PCoA） of soil bacterial 
community structure for growing salt-tolerant crops

图 5　种植耐盐碱作物的土壤细菌群落指示微生物

Fig. 5　Indicator microorganisms of soil bacterial communities for growing salt-tolerant crops

54



第  35 卷第  9 期 草业学报  2026 年

MBN、LFON、DON 含量和 SC、UE、CAT 活性与细菌变形菌门和拟杆菌门呈显著负相关（P<0. 05），与土壤甲烷

氧化细菌门和迟杆菌门呈显著正相关（P<0. 05），其中拟杆菌门和 PON 含量也呈显著负相关（P<0. 05）；绿弯菌

门与 AK 含量呈显著负相关，疣微菌门与 TN、PON 含量呈显著正相关（P<0. 05）；土壤 AP 含量与浮菌门呈显著

正相关，与热变形菌门呈显著负相关（P<0. 05）。

图 6　种植耐盐碱作物土壤的细菌功能代谢二级通路

Fig. 6　Level-2 functional metabolic pathways of soil bacterial communities for growing salt-tolerant crops

图 7　种植耐盐碱作物的土壤理化性质与细菌群落冗余分析

Fig. 7　 Redundancy analysis （RDA） of soil physicochemical properties and bacterial communities under growing salt-tolerant 
crops
POC： 颗粒有机碳 Particulate organic carbon； DOC： 可溶性有机碳 Dissolved organic carbon； LFOC： 轻组有机碳 Light fraction organic carbon. 下同

The same below.
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3　讨论

3. 1　种植耐盐碱作物对土壤理化性质的影响

新疆土壤盐分分布具有显著的地带性特征，南疆积盐程度较北疆增加，盐土面积增大，含盐量增高

7. 97%［33］，而植物改良可以有效改善土壤 pH 与含盐量过高的问题［34］，以减轻土壤碱化程度［35］。刘静［36］的研究发

现，盐碱地种植耐盐碱作物显著降低土壤 pH 和盐含量，本研究结果与其一致，种植几种耐盐碱作物后，各处理 0~
20 cm 土壤 pH 降低 1. 81%~7. 71%，电导率最高降低 33. 0%（Sb 处理），可能是由于植物根系生长时，能够分泌有

机酸类物质，与土壤中的碱性离子发生中和反应，降低了土壤 pH 和可溶性盐离子含量。另外，S、SS 和 Sb 处理的

土壤盐离子含量较 Zm 与 Gs相比更低，说明种植高粱、高丹草和田菁对土壤盐离子的降低效果优于种植玉米与棉

花处理。本研究中各处理未检测到 CO3
2-，这与阿曼姑·艾麦尔艾力［14］等和孟小伟等［37］的研究结果一致，可能是

微生物的活动导致二氧化碳和碳酸的产生，使 CO3
2-产生化学反应生成碳酸钙浸出。

土壤有机质是土壤中含碳有机化合物的总称，主要来自土壤中的动植物残体、枯枝落叶和根系分泌物，是土

壤的重要组成部分，在土壤质量保持、危害缓冲和农业可持续发展中起到重要作用，其不仅是植物的营养物质来

源，也是土壤微生物的生活基质和物质能量来源［38］。本研究结果发现，种植耐盐碱作物能够提升土壤中有机质、

全氮、速效磷和速效钾的含量，并且不同作物之间提升的程度不同，其中 SS 处理 0~20 cm 土壤 AP 和 AK 含量显

著高于其他处理，Sb 处理 SOM 和 TN 含量显著高于其他处理，这与刘雪强等［39］的研究结果相似，种植耐盐碱作物

图 8　土壤理化性质与细菌群落的相关性分析

Fig. 8　Correlation analysis between soil physicochemical properties and bacterial communities
MBC： 微生物生物量碳 Microbial biomass carbon； EOC： 易氧化态碳 Easily oxidizable carbon； SOM： 土壤有机质 Soil organic matter； TN： 全氮

Total nitrogen； AP： 速效磷 Available phosphorus； AK： 速效钾 Available potassium； MBN： 微生物生物量氮 Microbial biomass nitrogen； LFON： 轻
组有机氮 Light fraction organic nitrogen； PON： 颗粒有机氮 Particulate organic nitrogen； DON： 可溶性有机氮 Dissolved organic nitrogen； NO3

--N： 
硝态氮 Nitrate nitrogen； INV： 蔗糖酶 Invertase； UE： 脲酶 Urease； CAT： 过氧化氢酶 Catalase. *： P<0.05； **： P<0.01.
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后土壤全量养分、速效养分等得到显著提高。高丹草因其生物量大、根系发达，其鲜草中含钾量较高，能分泌有机

酸进而活化土壤中的难溶性磷，所以 SS 处理土壤的 AP、AK 含量也显著高于其他处理。田菁是豆科作物，根系

含根瘤菌固氮能力极强［40］，因此种植后，土壤 TN 含量最高，较种植前增长 42. 11%，这与侯贺贺［41］的研究结果相

似，种植后土壤全氮含量显著提升 34. 6%。

土壤有机碳在土壤质量、作物生产力中发挥着重要作用。通常用颗粒有机碳（POC）、微生物量碳（MBC）、轻

组有机碳（LFOC）、可溶性有机碳（DOC）和易氧化态碳（EOC）来代表土壤品质。它们是有机碳中更活跃的组

分，总称为易变有机碳（labile organic carbon， LOC）［42］。在本研究结果中，土壤各有机碳组分含量表现为 SS>
Sb>S>Zm>Gs，种植高丹草与田菁对盐碱地土壤有机碳组分含量的影响显著，高丹草具有极高的生物量，分解

后能产生大量半分解的有机酸与有机碳等；田菁则具有丰富的根际固氮菌和共生菌群，固碳/氮效率也更优于玉

米、棉花等作物［43］。从 0~20 cm 土壤 NO3
--N 含量结果来看，在 S（26. 34 mg·kg-1）和 Zm（25. 80 mg·kg-1）处理较

高，是因为高粱和玉米具有发达的根须强化了土壤的硝化作用［44］，其次为 SS 处理（25. 48 mg·kg-1），高丹草通过

高生物量的输入增强了土壤的氮素固持能力［45］，田菁（23. 07 mg·kg-1）和棉花（24. 24 mg·kg-1）较低的 NO3
--N 含

量与其根系分泌物抑制硝化细菌的活性相关。土壤 MBN 含量在 Sb（29. 99 mg·kg-1）和 SS（29. 29 mg·kg-1）处理

中较高，说明田菁作为豆科植物其根瘤菌固氮作用显著，高丹草则通过根系脱落物促进异氧微生物增殖［46］，分别

较 Gs 显著提高 12. 03% 和 9. 41%。SS 处理的土壤 LFON（0. 82 g·kg-1）和 PON（0. 37 g·kg-1）含量较高，可能是

因为高丹草半木质化茎秆分解产生有机物，能显著提高土壤团聚体稳定性［47］，其还具有高凋落物量，能产生大量

的有机氮。种植田菁处理的 DON 含量较高（24. 25 mg·kg-1），可能是由于根系能分泌大量的小分子含氮化

合物［43］。

土壤酶参与土壤中各种生化反应，是反映表层土壤健康状况的重要指标。酶活性的大小可以反映土壤养分

转化的能力，脲酶能够参与土壤氮磷循环和有机质的分解［48］；过氧化氢酶是一种可以减轻生物体内毒素的氧化还

原酶，其活性大小可以表征土壤腐殖化和有机质的积累强度［49］；蔗糖酶能够催化蔗糖水解为葡萄糖和果糖，进而

提高土壤的生物学活性，增加土壤的养分［48］。窦晓慧等［49］的研究发现，在盐碱地种植甜高粱、高丹草和玉米 3 种

牧草，均显著增强了土壤的过氧化氢酶、蔗糖酶和脲酶活性，且高丹草和甜高粱的影响较为显著；本研究结果与其

相似，种植高丹草处理（SS）对土壤酶活性影响较大，由于高丹草具有较大的生物量能够提供丰富的碳源，刺激微

生物分泌蔗糖酶，其高残体的输入也能促进微生物氮循环，增加土壤脲酶活性，分解残体时消耗氧气，刺激了微生

物分泌过氧化氢酶以缓解氧化胁迫［50］。

3. 2　种植耐盐碱作物对土壤细菌群落的影响

土壤细菌是构成土壤微生物的重要组成部分，其群落变化可导致土壤的代谢能力和质量发生变化，多样性的

改变是影响土壤健康的重要因素，通过影响代谢酶在土壤中的沉积进而影响土壤的质量和功能［48］。本研究结果

表明，种植不同耐盐碱作物构成了特异的土壤细菌群落结构，并驱动了其代谢功能的分异。高丹草（SS）处理土

壤细菌群落展现出较高的丰富度与均匀度，这与该处理下土壤有机碳组分（如 POC、LFOC 等）和速效养分（AP、

AK）含量较高密切相关，表明高丹草通过其发达的根系及分泌物为更多样化的微生物类群提供了丰富的碳源和

生态位，创造了更优越的微生物栖息环境。在门水平上，各处理土壤细菌群落变形菌门（Proteobacteria）占据主导

地位，与李争艳等［51］的研究结果相似，其根瘤菌能与植物共生固氮，改善土壤的物质循环和微生物活性［52］；在 SS
处理中放线菌门（Actinobacteriota）相对丰度最高，其具有的广谱抗生性可以抑制有害真菌，以及促进种子萌发和

胚根生长［53］。然而，在属水平上，种植不同耐盐碱作物则筛选出了截然不同的优势菌群，各处理均以假单胞菌属

（Pseudomonas）为优势菌属，其能够产生植物生长激素，促进土壤微生物分解有机质和生物防治［36］，这与现有的研

究发现不同［54-55］；除该菌以外，SS 处理中溶杆菌属（Lysobacter）和鞘脂单胞菌属（Sphingomonas）的相对丰度较

高，该处理下较高的速效养分（AP、AK）和活性有机碳含量是驱动这两类菌属有益增长的关键因素，二者是公认

的植物根际促生菌，具备解钾、解毒和生防功能；而 Sb 和 S 处理则与不动杆菌属（Acinetobacter）和鞘脂单胞菌属

较高的相对丰度相关联，不动杆菌属参与氮循环及有机物降解；Gs 处理中海杆菌属（Marinobacter）的相对丰度较
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高，该类菌以耐高盐著称，反映了种植棉花未能有效改善土壤的盐碱胁迫环境，微生物群落仍以适应逆境的耐盐

菌为主导［56-58］。这种群落结构差异与冗余分析结果相互印证，即不同作物通过改变根际土壤的 pH、养分及有机

碳等关键环境因子，从而改变了土壤细菌的群落结构［59］。

这种土壤微生物群落结构的差异能直接导致生态系统功能的分化［60-61］。本研究经 KEGG 功能预测发现，高

丹草（SS）处理的细菌群落核心功能主要体现在“遗传物质的复制与修复”，这标志着一个细胞代谢活跃、生长繁

殖旺盛的细菌群落，与其优越的土壤环境和有益菌为主导的群落结构高度一致；相反，Gs 处理的细菌群落则将更

多资源投向“膜转运”通路，这是微生物在盐碱等逆境胁迫下，为维持细胞内环境稳态而付出的必要能量代价，是

其处于抗逆状态的典型特征；与此同时，Sb 处理在“翻译”通路上表现出优势，而 S 处理则侧重于“碳水化合物代

谢”通路，这分别体现了二者在蛋白质合成和基础能量代谢方面的功能侧重；Zm 处理的核心功能富集于“信号传

导”通路，这表明其细菌群落可能面临更为复杂的生物或非生物胁迫，需要调动更多的细胞通信与调控机制来适

应环境。综上所述，本研究发现种植高丹草（SS）与田菁（Sb）在生物改良上更为有效，不仅能够优化土壤理化性

质，更能通过培育一个在结构上以有益菌为主导，在功能上更为积极健康的细菌群落，从根本上提升盐碱土壤的

生态功能。反之，传统作物棉花（Gs）和玉米（Zm）则因其改良效果有限，土壤细菌群落仍停留在应对逆境的生存

状态或需要感知复杂的环境中。

3. 3　种植耐盐碱作物土壤理化性质与细菌群落的相互影响关系

土壤微生物群落结构及组成与土壤环境密切相关，细菌与土壤环境因子之间是协同变化的，根际微生物的生

理活动能引起其群落结构的改变，而微生物群落结构的变化致使代谢活动发生改变，反之又影响了土壤理化性

质［62］。在本研究结果中，种植几种耐盐碱作物后 0~20 cm 土壤细菌群落中变形菌门、拟杆菌门、甲烷氧化细菌门

和迟杆菌门与有机碳含量（POC、LFOC、DOC、MBC、EOC）、酶活性（INV、UE、CAT）和氮组分含量（NO3
--N、

MBN、LFON、PON、DON）具有显著相关性，这与邢锦城等［63］的研究结果相似，细菌群落受土壤碳氮影响较大，

各类细菌相对丰度与土壤碳氮含量存在一定的相关性［64］，变形菌门和拟杆菌门与有机碳/氮和酶活性呈负相关关

系，可能是因为二者竞争土壤环境资源，优先利用碳/氮源，导致酶活性有所降低；迟杆菌门也属于一种甲烷氧化

类菌群，其能够驱动土壤碳/氮循环和积累，从而促进酶活性。林婷婷等［65］的研究发现，土壤理化性质中 TN 是影

响土壤微生物的关键环境因子，本研究结果中，土壤理化因子除 TN 以外，AP、AK 含量也对细菌群落影响显著，

二者能作为关键营养驱动因子直接参与细菌代谢，影响细菌的群落结构。

4　结论

在南疆盐碱地种植高粱、高丹草、田菁、玉米、棉花 5 种耐盐碱作物均提升了土壤 0~20 cm 的有机质、全氮、速

效磷和速效钾含量；种植高丹草与田菁对 0~20 cm 土壤有机碳/氮组分和酶活性影响较为显著；种植高丹草使土

壤细菌群落多样性较为丰富且均匀化，种植田菁的土壤“翻译”功能代谢丰度较高；综上所述，在南疆盐碱地区种

植高丹草与田菁较高粱、玉米和棉花，更能显著提升土壤理化性质，进而影响土壤的细菌群落结构与功能代谢，达

到改良盐碱土壤的目的。
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