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摘　要：【目的】以高羊茅（Festuca elata ‘Crossfire II’）为试材，研究不同程度盐碱处理对高羊茅根际土壤细菌和真

菌群落多样性、组成和网络复杂性的影响。【方法】按 9∶1∶1∶9 摩尔比例混合 NaCl、Na2SO4、NaHCO3 和 Na2CO3

四种盐，配制 0、200、400 和 600 mmol L−1 4 个浓度盐溶液，分别为 S0、S1、S2 和 S3 处理。不同浓度盐溶液定时定量

浇入种植高羊茅盆栽土壤中，90 天后采用高通量测序技术检测土壤微生物群落。【结果】与 S0 处理相比，S1 和 S2 盐

碱处理对土壤真菌多样性和网络复杂性无显著影响，S3 处理显著降低了土壤真菌多样性和网络复杂性。盐碱处理也改

变了土壤真菌群落组成，随盐碱处理程度的增加，优势门子囊菌门真菌相对多度逐渐增加，壶菌门真菌相对多度逐渐

降低。与真菌相比，盐碱处理对土壤细菌群落影响较小，仅 S3 处理降低了土壤细菌网络复杂性，但对细菌多样性和群

落组成无显著影响。结构方程模型结果显示，盐碱处理通过影响有机碳和有效磷对土壤真菌群落产生间接影响。

【结论】高浓度盐碱处理降低了高羊茅根际土壤真菌多样性和网络复杂性，改变了真菌群落组成，但对细菌群落影响

较小。
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【研究意义】在全世界大多数干旱和半干旱地

区，土壤盐碱化是一个严重的农业、生态和社会经

济问题[1−2]。这一问题在中国尤其严重，我国有盐碱

地总面积约 1.0 × 108 hm2，随着生态环境的恶化和不

合理地开发利用，盐碱地面积仍在进一步增加[3]。植

物根际是土壤中最活跃的微生境，也是植物获取养

分的主要区域。在这块区域里，细菌、真菌和其他

微生物通过合作和竞争形成稳定的群落结构，对植

物生长发育、抗病性和抗逆性至关重要[4]。土壤盐碱

化可以改变土壤的一些理化性质，可直接影响微生

物的生存[5]，也可间接影响土壤微生物的生境，使微

生物的种群、数量和活性等方面受到损害，导致土

壤微生态失衡，从而影响植物生长[6]。因此，研究盐

碱条件下土壤微生物的变化对筛选有益植物生长的

菌种具有重要意义。【前人研究进展】起初多采用

传统方法，如土壤呼吸、微生物生物量和土壤酶活

性研究盐碱对土壤微生物的影响，且多关注盐碱对

土壤细菌的影响[7]。郭潇潇等[8] 设计不同程度盐碱处

理，发现一定量的盐碱可以增加芸豆（Phaseolus
vulgaris）根际土壤微生物数量和酶活性。Morrissey
等[9] 使用 qPCR 定量土壤细菌多度和末端限制性片段

长度多态性分析（T-RFLP）细菌群落组成，发现盐

碱和土壤细菌多度呈正相关，与细菌群落组成仅有

微弱联系。然而，Baumann 和 Marschner[10] 采用磷

脂脂肪酸（PLFA）法测定土壤微生物生物量，发现

土壤总生物量和细菌生物量不受盐碱影响。盐碱可

能通过影响植物生长、土壤理化性质和微生物生存

环境对土壤微生物产生影响[11]。Yousuf 等[12] 研究印

度沿海 3 个盐碱样地细菌多样性和群落结构，发现

样地间细菌群落的差异可能是由土壤盐度、有机碳
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含量和全硫含量驱动的。Canfora 等 [13] 和 Zhang
等[14] 研究发现土壤细菌多样性和群落组成受土壤盐

度和 pH 的影响。因此，弄清楚盐碱与土壤微生物多

样性之间的联系，对开发和利用盐碱土壤微生物资

源以及治理盐碱土壤有重要意义。【本研究切入点】

许多学者已经从小麦、玉米和其他粮食作物中分离

和筛选出优秀的耐盐碱菌株，并将其用于后续接种

剂的开发[15−17]。然而，对草地牧草根际耐盐碱微生物

群落结构和优势种群的研究相对较少。此外，基于

缺少盐碱同时对细菌和真菌群落影响的相应研究，

微生物在治理盐碱土壤的潜力有待开发。【拟解决

问题】本文采用高通量测序的方法，通过对盐碱处

理下的高羊茅（Festuca elata ‘Crossfire II’）根际土

壤微生物群落和土壤理化性质的变化进行研究，探

讨盐碱处理对高羊茅根际土壤细菌和真菌多样性、

群落组成和网络复杂性的影响，并检验微生物群落

特征与盐碱处理、土壤理化性质间关系。

 1    材料和方法

 1.1    试验材料

供试材料为高羊茅（Festuca elata ‘Crossfire II’）。

供试土壤为山东省德州市区自然草甸土。土壤

有机碳 5.70 g kg–1、全氮 0.60 g kg–1、全磷 0.62 g kg–1、

速效磷 11.20 mg kg–1、pH 值 7.54、全盐量 0.885 g kg–1。

 1.2    试验设计

本试验于 2021 年 10 ~ 2022 年 2 月在德州学院

生命科学学院温室进行。试验采用盆栽法，每盆

 （直径 18 cm × 高度 16 cm）装土 1.2 kg。将 20 粒

高羊茅种子播在塑料盆中，发芽后，间苗至每盆 12
株长势基本一致的幼苗。以 9∶1∶1∶9 摩尔比例混

合四种盐  NaCl、Na2SO4、NaHCO3 和 Na2CO3，设

置 0、200、400 和 600 mmol L–1 4 个盐碱处理梯度，

分别记作 S0、S1、S2 和 S3
[18]。高羊茅生长 1 个月后

进行盐碱胁迫处理，每种处理 5 个重复，共计 20 盆，

随机摆放。为避免渗透性休克，每 2 天一次性加入

100 ml，逐步共加入 300 ml 的盐碱溶液；向对照组

中加入等量的蒸馏水。每天通过 ECH2O 土壤含水量

监测系统（Decagon）控制土壤含水量，并用蒸馏水

补充散失的水分。

盐碱处理 90 d 后，用小刷子将高羊茅根上附着

的土壤轻轻剥离作为根际土。将收集到的样品分成

两部分：一部分自然风干，过 2 mm 筛后用于土壤化

学性质的测定；另一部分于−80 ℃ 下储存用于土壤

微生物群落组成的测定。

 1.3    土壤化学性质测定

将土壤样品风干，并通过 2 mm 的筛子。土壤有

机碳（SOC）含量测定采用 K2CrO7-H2SO4 氧化法[19]。

土壤全氮（ TN）含量采用元素分析仪（ Vario
EL/micro  cube,  Elementar,  Hanau,  Germany）测定。

土壤全磷（TP）含量采用 9∶1（体积比）HNO3∶HCl
混合物在微波消解仪中高温消化，钼锑钪比色法测

定[20]。土壤有效磷（AP）含量采用碳酸氢钠浸提-钼
锑钪比色法[21]。

 1.4    土壤微生物群落结构测定

按照 E.Z.N.A.®  soil 试剂盒（ Omega  Bio-tek,
Norcross, GA, U.S.）的说明提取土壤总 DNA，DNA
浓度和纯度利用 NanoDrop 2000 进行检测，利用 1%
琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 提取质量；采用 799F 和

1193R 引物扩增细菌 16S  V5-V7 区片段，采用

ITS1F 和 ITS2R 引物扩增 ITSI 可变区，PCR 扩增程

序和扩增体系参考于少鹏等 [22]。PCR 产物的回收、

纯化、洗脱和检测方法同张梦阳等 [23]。利用

QuantiFluor™-ST（Promega, USA）进行检测定量。

根据 Illumina MiSeq 平台（Illumina, San Diego, USA）

标准操作规程将纯化后的扩增片段构建 PE 2 × 300
的文库。

原始测序序列的质控和拼接分别使用软件

Trimmomatic 和 FLASH。 使 用 UPARSE 软 件 以

97% 的相似度对序列进行 OTU 聚类。OTU 的分类

注释使用 RDP 软件以细菌 16S rRNA Silva 数据库和

真菌 ITS UNITE 数据库为参考。将所有样品基于细

菌序列数 12139 和真菌序列数 33907 进行抽平，以

抽平后的 OTU 多度表进行后续所有分析计算。

 1.5    数据分析

使用 SPSS 软件（version  20.0,  SPSS,  Chicago,
USA）单因素方差分析不同程度盐碱处理对土壤化

学指标（SOC、TN、TP 和 AP）和微生物 α-多样性

指标（Sobs 指数、Shannon 指数、Ace 指数和 Chao
指数）的影响。采用 R 语言统计包基于 Unweighted_
unifrac 距离法对细菌和真菌群落组成进行非度量多

维尺度（NMDS）分析和非参数多元方差分析

 （PerMANOVA），阐述盐碱处理对高羊茅根际土

壤细菌和真菌群落组成的影响。使用总多度前 100
的 OTU 构建单因素相关性网络，阐述不同程度盐碱

处理对微生物群落结构和微生物网络复杂性的影响。

使用 SPSS Amos v. 21.0 构建结构方程模型（SEM）

确定盐碱处理对高羊茅根际土壤真菌群落组成（真
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菌群落组成采用 NMDS 排序第二轴的得分值代替）

的直接和间接影响。

 2    结果与分析

 2.1    土壤化学性质

盐碱处理显著影响土壤有机碳  （F3,4 = 7.284,

P = 0.003）、全氮 （F3,4 = 13.576, P < 0.001）、全磷

 （F3,4 = 12.884, P < 0.001） 和有效磷 （F3,4 = 13.486,
P < 0.001） 含量。与对照相比 （S0），S1 和 S2 盐碱

处理对土壤有机碳、全氮、全磷和有效磷含量均无

显著影响，而 S3 盐碱处理显著降低了上述土壤化学

指标含量 （表 1）。

  
表 1    不同盐碱处理对高羊茅根际土壤化学指标的影响

Table 1    Effects of different levels of saline-alkali treatment on soil chemical parameters
处理

Treatment
有机碳（g kg–1）

Soil organic carbon
全氮（g kg–1）

Total nitrogen
全磷（g kg–1）

Total phosphorus
有效磷（mg kg–1）

Soil available phosphorus
S0 5.70 ± 0.30 a 0.60 ± 0.00 a 0.62 ± 0.03 a 11.20 ± 0.54 a
S1 5.60 ± 0.20 a 0.60 ± 0.00 a 0.60 ± 0.01 a 10.84 ± 0.20 a
S2 5.60 ± 0.10 a 0.60 ± 0.00 a 0.59 ± 0.01 a 10.55 ± 0.25 a
S3 4.60 ± 0.20 b 0.40 ± 0.00 b 0.47 ± 0.01 b   8.50 ± 0.14 b

　　注：同列不同小写字母表示处理间差异显著 （P < 0.05）。
 

 2.2    土壤微生物多样性

盐碱处理对高羊茅根际土壤细菌多样性无显著

影响。不同盐碱处理间 Sobs 指数、Shannon 指数、

Ace 指数和 Chao 指数均无显著差异（表 2）。对于

真菌群落，与 S0 处理相比，S1 和 S2 盐碱处理对土壤

真菌 Sobs 指数、Shannon 指数、Ace 指数和 Chao 指

数均无显著影响，而 S3 盐碱处理显著降低了上述土

壤真菌多样性指标（图 1）。
  

表 2    不同盐碱处理对高羊茅根际土壤细菌多样性的影响

Table 2    Effects of different levels of saline-alkali treatments on soil bacterial diversity
处理

Treatment
Sobs指数

Sobs index
Shannon指数

Shannon index
Ace指数

Ace index
Chao指数

Chao index
S0 233.40 ± 4.55 a 3.90 ± 0.05 a 280.45 ± 6.73 a 293.01 ± 15.68 a
S1 230.80 ± 4.26 a 3.86 ± 0.06 a 268.54 ± 7.68 a 273.13 ± 8.16 a
S2 237.40 ± 7.19 a 3.90 ± 0.06 a 275.36 ± 8.98 a 279.94 ± 10.26 a
S3 236.00 ± 3.74 a 3.94 ± 0.04 a 276.27 ± 7.29 a 276.50 ± 7.19 a

　　注：同列不同小写字母表示处理间差异显著 （P < 0.05）。
 

 2.3    土壤微生物群落组成

在门分类水平上，所有处理均以变形菌门

 （Proteobacteria）、放线菌门（Actinobacteriota）和

厚壁菌门（Firmicutes） 为优势细菌门，平均分别占

36%、30% 和 16%。除变形菌门外，不同盐碱处理

间的上述优势细菌门相对多度均无显著差异（图 2a）。

土壤真菌群落主要由子囊菌门（Ascomycota）、壶

菌 门 （ Chytridiomycota） 、 被 孢 霉 门

 （Mortierellomycota）和担子菌门（Basidiomycota）
组成，占所有已鉴定真菌相对多度的 99%。随盐碱

处理程度的增加，子囊菌门真菌相对多度逐渐增加，

壶菌门真菌相对多度逐渐降低（图 2b）。

土壤微生物群落的 PerMANOVA 表明，盐碱处

理对高羊茅根际土壤细菌群落组成无显著影响（F3,4 =
1.388, P = 0.098），但显著影响土壤真菌群落组成

 （F3,4 = 2.934, P = 0.046）。从 NMDS 排序结果可以

看出：不同盐碱处理之间的高羊茅根际土壤细菌群

落组成差异比较小，样本彼此间无法明确分开

 （图 3a）；对于真菌群落，盐碱处理和对照之间的

土壤真菌群落组成存在差异，以 S0 和 S3 处理间土壤

真菌群落组成的差异最明显（图 3b）。

 2.4    土壤微生物网络复杂性

不同程度盐碱处理的高羊茅根际土壤细菌和真

菌网络显示出不同的网络模式，以 S0 和 S3 处理间差

异最明显。本文采用节点度、节点中心系数值（度

中心性和紧密中心度）和平均节点聚类系数网络拓

扑结构参数来评估土壤微生物网络的复杂性，上述

参数值越高，说明土壤微生物网络复杂性越大 (表 3)。
不论对于细菌还是真菌，S3 处理的节点度、节点中

心系数值和平均节点聚类系数基本均低于 S0 处理，

这意味着盐碱处理影响了微生物群落，从而降低了

土壤包括细菌（图 4a 和 b）和真菌（图 4c 和 d）网
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注：不同小写字母表示处理间差异显著 （P < 0.05）。

图 1    不同盐碱处理对高羊茅根际土壤真菌多样性的影响

Fig.1    Effects of different levels of saline-alkali treatment on fungal diversity of tall fescue rhizosphere soil
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图 2    不同盐碱处理对高羊茅根际土壤细菌（a）和真菌（b）在门分类水平上相对多度的影响

Fig.2    Effects  of  different  levels  of  saline-alkali  treatment  on  the  relative  abundance  of  bacteria  (a)  and  fungi  (b)  of  tall  fescue
rhizosphere soil at phyla level
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络的复杂性。

 2.5    盐碱处理对土壤真菌群落组成的直接和间接

影响

通过 SEM 的构建评价盐碱胁迫对高羊茅根际土

壤真菌群落组成的直接和间接影响。盐碱处理对土

壤真菌群落组成无直接影响，但可通过影响土壤有

机碳（SOC）和有效磷（AP）间接对土壤真菌群落

组成产生影响（图 5）。

 3    讨论

 3.1    盐碱处理对土壤微生物群落多样性的影响

在土壤生态系统中，土壤微生物是重要组成部

分之一，它是生态系统功能和土壤生态过程的基础，

调节能量流量、物质循环及土壤生态系统对人为干
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图 3    不同盐碱处理条件下的高羊茅根际土壤细菌（a）和真菌（b）群落组成的非度量多维尺度分析

Fig.3    Non-metric  multidimensional  scaling  (NMDS)  ordination  of  the  community  composition  of  bacteria  (a)  and  fungi  (b)  of  tall
fescue rhizosphere soil under different levels of saline-alkali treatment
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图 4    盐碱处理对高羊茅根际土壤细菌（S0, a 和 S3, b）和真菌（S0, c 和 S3, d）网络复杂性的影响

Fig.4    Effects of saline-alkali treatment on tall fescue rhizosphere soil bacterial (S0, a; S3, b) and fungal (S0, c; S3, d) network complexity
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扰和环境变化的响应[24−26]。微生物种类和数量对土壤

环境的变化非常敏感[27−29]。关于盐碱胁迫对土壤微生

物多样性的影响，一般认为盐碱处理条件下，根际

微生物的生长受到抑制，群落的丰富度显著降低[30]。

本试验发现，随盐碱处理浓度的增加，高羊茅根际

土壤细菌 Sobs 指数、Shannon 指数、Ace 指数和

Chao 指数均无显著变化，说明不同浓度盐碱处理对

高羊茅根际土壤多样性无显著影响。然而，低浓度

盐碱胁迫处理（S1 和 S2）对上述高羊茅根际土壤真

菌多样性指标无显著影响，高浓度盐碱处理（S3）

显著降低了高羊茅根际土壤真菌多样性指数。因此，

与真菌相比，大多数细菌都耐盐碱，真菌较细菌对

盐碱环境更敏感。 Liu 等 [31] 研究羊草（ Leymus
chinensis）根际土壤微生物多样性，得出与我们类似

的结论，发现随盐碱处理浓度的增加，羊草根际土

壤细菌多样性增加，真菌多样性降低。郭潇潇等[8]

发现土壤细菌、放线菌和真菌数量随盐碱胁迫程度

的增加出现低促高抑的现象。

 3.2    盐碱处理对土壤微生物群落组成和结构的影响

所有处理高羊茅根际土壤均以变形菌门、放线

菌门和厚壁菌门为优势门细菌，不同程度盐碱处理

对其相对多度影响不大。此外不同盐碱处理间的细

菌群落结构也无显著差异。张智猛等[32] 和李岩等[33]

同样发现盐碱处理下植物根际土壤细菌以变形菌门、

放线菌门、厚壁菌门为优势门细菌。许多变形菌门

细菌具有相对较快的生长速度和利用各种底物的能

力[34−35] ，能适应较强的盐碱环境[36−37]。厚壁菌门中

有些种类可以产生内生孢子使其能够在恶劣的环境

条件下生存[38]。土壤真菌主要由子囊菌门、壶菌门、

被孢霉门和担子菌门真菌组成，随盐碱处理程度的

增加，处于绝对优势地位的子囊菌门真菌相对多度

逐渐增加，壶菌门真菌相对含量逐渐减少。而且盐

碱和非盐碱处理土壤真菌群落结构有差异，以 S0 和

S3 处理之间差异最显著。与本文结果一致，李明源

等[39] 发现盐碱处理下花花柴（Karelinia caspia） 根
际土壤真菌以子囊菌门真菌为绝对优势门真菌，占

94.8%。盐碱处理下高羊茅根际土壤细菌变形菌门、

放线菌门、厚壁菌门和真菌子囊菌门高的相对多度

意味着其对盐碱土壤环境有很强的适应能力[31]。

关于盐碱处理对土壤微生物群落的影响，

表 3    盐碱处理对高羊茅根际土壤细菌和真菌网络拓扑结构参数的影响

Table 3    Effects of saline-alkali treatment on topological parameters of bacterial and fungal networks of tall fescue rhizosphere soil
节点度

Degree
度中心性

Degree Centrality
紧密中心度

Closeness Centrality
平均节点聚类系数

Average clustering coefficient
细菌 S0 1008 10.39 26.99 0.57

S3 694 7.01 23.22 0.57

真菌 S0 728 7.51 24.55 0.57
S3 628 6.47 17.49 0.56
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注：实线和虚线分别指示显著和非显著路径（*** P < 0.001; **P < 0.01）。

图 5    盐碱处理对高羊茅根际土壤真菌群落组成的直接和间接影响

Fig.5    The  structural  equation  model  showing  the  hypothesized  causal  relationships  between  soil  properties  and  fungal  community
composition of tall fescue rhizosphere soil
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Canfora 等[13] 研究认为盐度对细菌群落结构有着非常

强烈的影响，但也有研究发现土壤理化性质如有机

碳、全磷和 pH 等与土壤微生物群落有显著相关

性[40−41]。本研究发现 S3 盐碱处理显著降低了高羊茅

根际土壤的有机碳、全氮和有效磷含量，盐碱环境

下高 pH 影响植物根系分泌物的释放，减少有机碳；

另外使磷酸盐阴离子被一些阳离子（Ca2 + 、Mg2 + 、

Fe3 + 和 Al3 + ）固定，成为不溶性磷酸盐[42−43]，盐碱

环境下减少的有机碳和有效磷可能会影响土壤微生

物群落。本文通过结构方程模型的构建分析这些土

壤化学指标与高羊茅根际土壤微生物群落的关系，

发现盐碱处理对高羊茅根际土壤真菌群落组成无直

接影响，但可通过影响土壤有机碳和有效磷间接作

用于高羊茅根际土壤真菌群落。

 3.3    盐碱处理对微生物群落网络复杂性的影响

有研究发现盐碱处理条件下细菌的网络复杂性

比真菌的网络复杂性要高[44]。与之类似，我们的研

究也发现盐碱处理条件下高羊茅根际土壤细菌比真

菌的网络复杂性高，此外，与 S0 处理相比，S3 处理

降低了包括细菌和真菌在内的网络复杂性。网络复

杂性的降低可能是由于资源限制的增加，盐碱胁迫

导致高羊茅根际土壤有机碳、全氮和有效磷含量的

降低，加剧了资源限制，这降低了微生物多样性和

网络复杂性[45−47]。这些结果与先前的研究结果一致，

即土壤微生物网络的复杂性随着土壤肥力 [48] 和

CO2
[49] 的增加等资源可用性的增加而增加，但随着

土壤肥力[50] 和水分可用性[51] 的降低的加强而降低。

 4    结论

本研究表明，盐碱处理降低了高羊茅根际土壤

的有机碳、全氮和有效磷含量，改变了高羊茅根际

土壤的微生物多样性、群落组成和网络复杂性。从

多样性指标（Sobs 指数、Shannon 指数、Ace 指数

和 Chao 指数）看出真菌较细菌对盐碱处理更加敏感。

不同盐碱处理之间高羊茅根际土壤细菌多样性和群

落组成均无显著差异。然而盐碱处理降低了高羊茅

根际土壤真菌的多样性并且改变了其群落组成。因

此，建议从土壤细菌的角度筛选促进耐盐植物高羊

茅生长的根际细菌。
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Effects of Saline-alkali Treatment on Rhizosphere Soil Microbial
Community and Network Complexity of Tall Fescue

TANG Hui-min, NI Xiao-zhen, WANG Ying-chao, ZHANG Ya-jie, LIU Hui*

(College of Life Sciences, Dezhou University, Dezhou 253023, China)

Abstract:  [Objective] Tall fescue (Festuca elata ‘crossfire II’) was used as the test material to study the effects of different levels of
saline-alkali treatment on the diversity, composition and network complexity of bacterial and fungal communities in the rhizosphere soil
of tall fescue. [Method] Four salts (NaCl, Na2SO4, NaHCO3, and Na2CO3) were mixed in a 9∶1∶1∶9 M ratio, and four treatments of 0
(S0), 200 (S1), 400 (S2) and 600 mmol/L (S3) were set. Illumina MiSeq high-throughput sequencing was used to measure soil microbial
community. [Result] S1 and  S2 saline-alkali  treatments  had  no  significant  effect  on  soil  fungal  diversity  and  network  complexity
compared with S0 treatment, while S3 treatment significantly reduced soil fungal diversity and network complexity. Saline-alkali treatment
also  shifted  fungal  community  composition,  with  increased relative  abundances  of  dominant  phyla  Ascomycota  and decreased relative
abundances of Chytridiomycota. Compared with fungal community, saline-alkali treatment had less effect on soil bacterial community. S3

saline-alkali  treatment  reduced  the  complexity  of  soil  bacterial  network,  but  had  no  significant  effect  on  bacterial  diversity  and
community composition. SEM showed that the saline-alkali  effects on soil  fungal community composition were primarily mediated by
soil  organic  carbon  and  soil  available  phosphorus). [Conclusion] High  concentration  saline-alkali  treatment  reduced  the  diversity  and
network complexity of fungi in rhizosphere soil of tall fescue, and changed the composition of fungal community, but had little effect on
bacterial community.
Key words: Saline-alkali  treatment; Fungal  community; Bacterial  community; Soil  physicochemical  property; High-throughput

sequencing
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