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　 　 摘要:　 本研究利用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 高通量测序技术和土壤动物干漏斗分离法ꎬ系统分析了紫花苜蓿种植对盐碱地

土壤环境、动物群落、微生物群落的影响ꎮ 结果表明ꎬ与未种植紫花苜蓿盐碱地相比ꎬ种植紫花苜蓿盐碱地土壤脱

氢酶(ＤＨＡ)、蔗糖酶(ＳＣ)、脲酶(ＵＥ)、过氧化氢酶(ＣＡＴ)、多酚氧化酶(ＰＰＯ)、转化酶(ＡＩ)活性以及土壤全氮含量、
速效氮含量、速效磷含量、速效钾含量均显著提高(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ土壤 ｐＨ 值显著降低(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 这种土壤环境的变

化直接驱动了微生物群落的重构ꎮ 具体表现为ꎬ与未种植紫花苜蓿盐碱地相比ꎬ种植紫花苜蓿盐碱地土壤中黄色

土源菌属(Ｆｌａｖｉｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ)、溶杆菌属(Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ)、类固醇杆菌属(Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒ)、Ｂｌａｓｔｏｃａｔｅｌｌａｃｅａｅ、ＲＢ４１ 细菌相对丰

度以及弯孢属(Ｃｕｒｖｕｌａｒｉａ)、黄杆菌属(Ｌａｅｔｉｓａｒｉａ)、Ｐｈａｅｏｍｙｃｏｃｅｎｔｒｏｓｐｏｒａ、Ｎａｇａｎｉｓｈｉａ、Ｋｎｕｆｉａ 真菌相对丰度显著上升

(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬＮｉｔｒｉｌｉｒｕｐｔｏｒａｃｅａｅ、Ａｆｉｆｅｌｌａ、Ｔｅｐｉｄａｍｏｒｐｈｕｓ、Ｂａｌｎｅｏｌａｃｅａｅ、硝化杆菌属(Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｃｃｕｓ)细菌相对丰度以及 Ｓｏ￣
ｄｉｏｍｙｃｅｓ、黄囊伞菌属(Ｄｅｃｏｎｉｃａ)、假丝酵母菌属(Ｃａｎｄｉｄａ)、Ｒｏｂｉｌｌａｒｄａ、粪壳菌属(Ｓｏｒｄａｒｉａ)真菌相对丰度显著下降

(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 土壤微生物群落与土壤动物群落呈现显著相关性ꎮ 盲蛛目(Ｏｐｉｌｉｏｎｅｓ)、石蛃目(Ｍｉｃｒｏｃｏｒｙｐｈｉａ)动物相

对丰度分别与 Ｎｉｔｒｉｌｉｒｕｐｔｏｒａｃｅａｅ、Ａｆｉｆｅｌｌａ、Ｔｅｐｉｄａｍｏｒｐｈｕｓ、拜耶林克氏菌属(Ｂａｌｎｅｏｌａｃｅａｅ)、硝化杆菌属(Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｃｃｕｓ)
细菌相对丰度呈显著负相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ与类固醇杆菌属(Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒ)细菌相对丰度呈显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 盲

蛛目(Ｏｐｉｌｉｏｎｅｓ)、石蛃目(Ｍｉｃｒｏｃｏｒｙｐｈｉａ)动物相对丰度分别与粪壳菌属(Ｓｏｄｉｏｍｙｃｅｓ)、黄囊伞菌属(Ｄｅｃｏｎｉｃ)、假丝酵

母菌属(Ｃａｎｄｉｄａ)、Ｒｏｂｉｌｌａｒｄａ 真菌相对丰度呈显著负相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 表明土壤动物群落参与了土壤微生物群落的

调控ꎬ土壤动物与微生物的互作进一步影响环境因子ꎬ这种环境因子￣微生物￣动物的三元互作网络共同构成了紫花

苜蓿改良盐碱地的生态基础ꎮ 本研究结果为盐碱地生物改良提供了理论依据ꎮ
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ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ａｎｉｍａｌｓ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ ｆｕｒｔｈｅｒ ａｆｆｅｃｔｓ ｅｎ￣
ｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ. Ｔｈｉｓ ｔｅｒｎａｒｙ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｎｅｔｗｏｒｋ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ￣ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ￣ａｎｉｍａｌｓ ｃｏｌｌｅｃｔｉｖｅｌｙ ｃｏｎｓｔｉｔｕｔｅｓ
ｔｈｅ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ ｏｆ ｓａｌｉｎｅ￣ａｌｋａｌｉ ｓｏｉｌｓ ｂｙ ａｌｆａｌｆａ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ａ ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｂｉｏ￣
ｌｏｇｉｃａｌ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ ｏｆ ｓａｌｉｎｅ￣ａｌｋａｌｉ ｓｏｉｌｓ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｓａｔｉｖａ Ｌ.ꎻ ｓａｌｉｎｅ￣ａｌｋａｌｉ ｓｏｉｌꎻ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓꎻ ｓｏｉｌ ａｎｉｍａｌｓꎻ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 苏打盐碱土是一种高度退化且肥力低下的土壤

类型ꎬ具有 ｐＨ 值高、含盐量大的特点[１]ꎮ 高含盐

量、高碱性导致土壤养分无法正常周转ꎬ土壤生物数

量不断下降[２]ꎮ 中国盐碱地面积广阔ꎬ东北松嫩平

原盐碱地是世界三大苏打盐碱地之一ꎬ面积达７.６５×
１０６ ｈｍ２ [３￣４]ꎮ 在盐碱地种植耐盐碱植物ꎬ可以有效

降低土壤含盐量ꎬ改善土壤理化性质[５]ꎮ
紫花苜蓿(Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｓａｔｉｖａ Ｌ.)作为优质豆科牧

草ꎬ可以适应盐碱地的恶劣环境ꎬ同时能够降低土壤

ｐＨ 值和电导率ꎬ增加总磷、水解氮、有效磷和有效钾

含量ꎬ有效改良盐碱地[６￣７]ꎮ 种植紫花苜蓿能够促进

厚壁菌门( Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)、子囊菌门(Ａｓｃｏｍｙｃｏｔａ)、变
形菌门(Ｐｒｏｔｅｏｂａｃｔｅｒｉａ)等根际固氮微生物以及狼蛛

科(Ｌｙｃｏｓｉｄａｅ)、蚜科(Ａｐｈｉｄｉｄａｅ)和叶蝉科(Ｃｉｃａｄｅｌ￣
ｌｉｄａｅ)地表节肢动物的增殖ꎬ提升物种多样性[８￣１０]ꎮ
此外ꎬ紫花苜蓿根系分泌物能够改善土壤理化性质ꎬ
增强土壤持水能力[１１]ꎮ

土壤微生物和动物参与土壤生态功能、环境功能

和免疫功能ꎬ是维持土壤健康的重要因素[１２]ꎮ 厚壁

菌门(Ｆｉｒｍｉｃｕｔｅｓ)细菌是一种好氧嗜盐细菌ꎬ能够耐

受高渗透压胁迫[１３]ꎮ 芽孢杆菌属(Ｂａｃｉｌｌｕｓ)、固氮螺

菌属(Ａｚｏｓｐｉｒｉｌｌｕｍ)等植物根际细菌能够分泌次生代

谢物质ꎬ提高植物抵御盐碱胁迫的能力ꎬ从而促进植

物生长[１４]ꎮ 蚯蚓参与土壤中氮、磷、钾等营养元素的

转化[１５￣１６]ꎮ 鞘翅目甲虫、膜翅目蚂蚁通过其生理活动

影响土壤盐分分布ꎬ有助于降低土壤盐分含量[１７]ꎮ
本研究以大庆喇嘛甸地区盐碱地为试验地ꎬ利

用 １６Ｓ ｒＲＮＡ 高通量测序技术和土壤动物干漏斗分

离法ꎬ系统分析紫花苜蓿种植前后根际土壤微生物

群落、土壤动物群落和土壤环境因子的变化ꎬ以期阐

明耐盐碱植物紫花苜蓿对根际土壤的影响ꎬ为种植

紫花苜蓿改良盐碱地土壤提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验设计

试验区选在黑龙江省大庆市喇嘛甸盐碱地

(１２４°４４′１６.３３″Ｅꎬ４６°４１′０１.０５″Ｎ)ꎬ该盐碱地地势平

坦ꎬ属温带大陆性季风气候ꎬ年平均气温 ４.２ ℃ꎬ年
日照时数２ ８００ ｈꎬ年平均降水量 ４５０ ｍｍꎮ 本研究共

设置 ４ 个处理ꎬ分别为未种植紫花苜蓿的正常地对

照(ＣＫ)、未种植紫花苜蓿的盐碱地处理(ＳＬ)、种植

紫花苜蓿的正常地处理(ＭＣＫ)、种植紫花苜蓿的盐

碱地处理(ＭＳＬ)ꎬ每个处理设 ３ 次重复ꎬ每块试验地

面积为８ ｍ×８ ｍꎮ 紫花苜蓿品种选用当地主栽品种

肇东苜蓿(Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｓａｔｉｖａ Ｌ. ｃｖ. Ｚｈａｏｄｏｎｇ)ꎬ于 ２０２３
年 ４ 月播种ꎬ同年 ９ 月采集土壤样品ꎮ
１.２　 材料采集

根据 Ｅｄｗａｒｄｓ 等[１８]的方法ꎬ在每块试验地随机
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选择 ９ 株生长均匀、健康的紫花苜蓿植株ꎮ 使用无

菌铲挖掘植株根系ꎬ佩戴无菌手套ꎬ用无菌刷仔细收

集附着在根系表面的根际土壤ꎮ 分别采集正常地紫

花苜蓿根际土壤(ＭＣＫ)、盐碱地紫花苜蓿根际土壤

(ＭＳＬ)ꎬ以及正常地距紫花苜蓿根际 １ ｍ 处的土壤

(ＣＫ)、盐碱地距紫花苜蓿根际 １ ｍ 处的土壤(ＳＬ)ꎮ
采用四分法将土壤混匀后装入灭菌保鲜袋ꎮ 将土壤

分为两份ꎬ一份土壤自然风干后用于土壤理化性质

和土壤酶活性测定ꎻ另一份土壤置于－８０ ℃冰箱中

保存ꎬ用于土壤微生物群落的测定ꎮ 所有分析均设

置 ３ 个重复ꎮ
根据高明等[１９]的方法取样ꎬ样方大小为２０ ｃｍ×

２０ ｃｍ×２０ ｃｍꎮ 大型土壤动物通过手检法直接采

集ꎬ中小土壤动物采用干漏斗法分离ꎮ 将土壤置于

装有筛网的金属漏斗内ꎬ顶部设置可控温光源ꎬ逐步

升高土壤表层温度ꎬ降低土壤湿度ꎬ驱使中小型土壤

动物向下移动ꎬ落入盛有 ７５％乙醇溶液的收集管

中ꎮ 将所有收集到的土壤动物用乙醇固定ꎮ
１.３　 试验方法

采用电位分析法测定土壤 ｐＨ 值ꎬ采用电导分

析法测定土壤全盐含量 ( ＴＤＳ)ꎬ采用重铬酸钾

(Ｋ２Ｃｒ２Ｏ７)￣浓硫酸(Ｈ２ＳＯ４)氧化法测定土壤有机质

含量( ＳＯＭ)ꎬ采用凯氏蒸馏法测定土壤总氮含量

(ＴＮ)ꎬ采用碱性扩散法测定土壤速效氮含量(ＡＮ)ꎬ
采用碳酸氢钠浸提￣钼锑抗分光光度法测定土壤速

效磷含量(ＡＰ)ꎬ采用乙酸铵浸提￣火焰光度计法测

定土壤速效钾含量(ＡＫ) [２０]ꎮ 采用比色法测定土壤

脱氢酶(ＤＨＡ)、蔗糖酶(ＳＣ)、脲酶(ＵＥ)、过氧化氢

酶( ＣＡＴ)、多酚氧化酶 ( ＰＰＯ) 和转化酶 ( ＡＩ) 活

性[２１]ꎮ
利用 Ｅ.Ｚ.Ｎ.Ａ.Ｓｏｉｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ 试剂盒从土壤中提

取微 生 物 总 ＤＮＡꎬ 利 用 引 物 ３３８Ｆ ( ５′￣ＡＣＴＣ￣
ＣＴＡＣＧＧＧＡＧＧＣＡＧＣＡＧ￣３′) 扩 增 细 菌 １６Ｓ ｒＤＮＡ

Ｖ３~ Ｖ４ 区ꎬ 利 用 引 物 ＩＴＳ１Ｆ ( ５′￣ＣＴＴＧＧＴＣＡＴＴ￣
ＴＡＧＡＧＧＡＡＧＴＡＡ￣３′)扩增真菌 １８Ｓ ｒＤＮＡꎮ ＰＣＲ 产

物经 ２％琼脂糖凝胶电泳分离ꎬ割胶回收目标条带ꎬ
送至美吉生物云平台(ｗｗｗ.ｍａｊｏｒｂｉｏ.ｃｏｍ)进行高通

量测序ꎮ
土壤动物鉴定在显微镜下完成ꎬ依据«中国土

壤动物检索图鉴» [２２] 和«昆虫分类学» [２３] 对土壤动

物进行分类ꎮ
１.４　 数据分析

采用 ＳＰＳＳ 软件(ｖ.２６.０.０.２)进行单因素方差分

析ꎮ 利用 ＱＩＩＭＥ(ｖ.１.９.１)计算微生物群落香农多样

性指数(α 多样性分析)ꎮ 基于 Ｂｒａｙ￣Ｃｕｒｔｉｓ 距离进行

主坐标分析(β 多样性分析)ꎮ 利用软件 ｅｄｇｅＲ 筛选

样本间差异显著的微生物 类 群 ( 筛 选 标 准 为

｜ ｌｏｇ２ＦＣ ｜ >１ 且Ｐ<０􀆰 ０５ꎬＦＣ:变化倍数)ꎮ 采用冗余

分析(ＲＤＡ)探究土壤理化性质对土壤生物群落分

布的影响ꎬ通过 Ｍａｎｔｅｌ ｔｅｓｔ 分析土壤微生物群落与

土壤理化性质之间的相关性ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 紫花苜蓿对土壤理化性质与酶活性的影响

如表 １ 所示ꎬ ＭＣＫ 处理土壤有机质含量、全氮

含量、速效氮含量、速效磷含量、速效钾含量均显著

高于 ＣＫ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ ＭＳＬ 处理土壤有机质含量、全
氮含量、速效氮含量、速效磷含量、速效钾含量均显

著高于 ＳＬ 处理(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ土壤 ｐＨ 值、全盐含量显

著低于 ＳＬ 处理(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
如图 １ 所示ꎬＭＣＫ 处理土壤蔗糖酶(ＳＣ)、脲酶

(ＵＥ)、过氧化氢酶(ＣＡＴ)、多酚氧化酶(ＰＰＯ)、转化

酶(ＡＩ)活性均显著高于 ＣＫ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ ＭＳＬ 处理

土壤脱氢酶(ＤＨＡ)、蔗糖酶(ＳＣ)、脲酶(ＵＥ)、过氧

化氢酶(ＣＡＴ)、多酚氧化酶(ＰＰＯ)、转化酶(ＡＩ)活性

均显著高于 ＳＬ 处理(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

表 １　 不同处理土壤理化性质

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

处理
有机质含量

(ｇ / ｋｇ)
全氮含量
(ｇ / ｋｇ)

速效氮含量
(ｍｇ / ｋｇ)

速效磷含量
(ｍｇ / ｋｇ)

速效钾含量
(ｍｇ / ｋｇ) ｐＨ 值

全盐含量
(ｇ / ｋｇ)

ＣＫ ２４.２２±０.００６ｂ １.０３±０.０９０ｂ ６９.４０±０.５７７ｂ ３０.２３±０.０１２ｂ １７５.２０±０.０７８ｂ ７.１５±０.０２０ｃ ０.９０±０.０９８ｂ

ＭＣＫ ２５.１５±０.０３８ａ １.３３±０.１８６ａ ７５.４２±０.１５２ａ ３２.７５±０.０３０ａ １９５.４１±０.０４１ａ ７.１２±０.０１０ｃ ０.８３±０.０１１ｂ

ＳＬ １０.８１±０.０２６ｄ ０.５８±０.０６０ｄ ４２.５３±０.０２６ｄ １２.８５±０.０２８ｄ １１０.４１±０.０２０ｄ ９.１４±０.０２５ａ １.６５±０.０１５ａ

ＭＳＬ １５.８２±０.０９５ｃ ０.７５±０.０１０ｃ ５０.１７±０.００８ｃ １６.８１±０.０１１ｃ １３０.８５±０.０５５ｃ ８.１０±０.０１５ｂ ０.９２±０.０３０ｂ
ＣＫ:未种植紫花苜蓿的正常地ꎻＳＬ:未种植紫花苜蓿的盐碱地ꎻＭＣＫ:种植紫花苜蓿的正常地ꎻＭＳＬ:种植紫花苜蓿的盐碱地ꎮ 同一列数据后不
同小写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
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ＣＫ:未种植紫花苜蓿的正常地ꎻＳＬ:未种植紫花苜蓿的盐碱地ꎻＭＣＫ:种植紫花苜蓿的正常地ꎻＭＳＬ:种植紫花苜蓿的盐碱地ꎮ 图柱上不同小

写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 １　 不同处理土壤酶活性

Ｆｉｇ.１　 Ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ｓｏｉｌｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２.２　 紫花苜蓿对土壤微生物群落的影响

如图 ２ 所示ꎬ对土壤细菌群落进行分析ꎬＣＫ、ＳＬ
处理、ＭＣＫ 处理、ＭＳＬ 处理共有的土壤细菌群落操

作分类单元(ＯＴＵ)为 １３８ 个ꎮ 在属水平上ꎬ对相对

丰度前 １０ 的菌属进行分析ꎬＶｉｃｉｎａｍｉｂａｃｔｅｒａｌｅｓ 相对

丰 度 最 高ꎬ Ｖｉｃｉｎａｍｉｂａｃｔｅｒａｃｅａｅ、 红 色 杆 菌 属

(Ｒｕｂｒｏｂａｃｔｅｒ)、芽孢杆菌属 ( Ｂａｃｉｌｌｕｓ)、微杆菌属

(Ｍｉｃｒｏｖｉｒｇａ) 为优势细菌菌属ꎮ 与 ＳＬ 处理相比ꎬ
ＭＳＬ 处理土壤中有 ２５８ 种细菌相对丰度上升ꎬ１２６
种细菌相对丰度下降ꎮ 与 ＳＬ 处理相比ꎬＭＳＬ 处理

土壤中黄色土源菌属 ( Ｆｌａｖｉｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ)、溶杆菌属

(Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ)、类固醇杆菌属(Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒ)、Ｂｌａｓｔｏ￣
ｃａｔｅｌｌａｃｅａｅ、 ＲＢ４１ 细 菌 相 对 丰 度 显 著 上 升 (Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎬＮｉｔｒｉｌｉｒｕｐｔｏｒａｃｅａｅ、Ａｆｉｆｅｌｌａ、Ｔｅｐｉｄａｍｏｒｐｈｕｓ、Ｂａｌ￣
ｎｅｏｌａｃｅａｅ、硝化杆菌属(Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｃｃｕｓ)细菌相对丰度

显著下降(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
对土壤真菌群落进行分析ꎬＣＫ、ＳＬ 处理、ＭＣＫ 处

理、ＭＳＬ 处理共有的土壤真菌群落操作分类单元

(ＯＴＵ)为 ４３ 个ꎮ ＭＳＬ 处理土壤真菌群落特有的 ＯＴＵ
为 ２０４ 个ꎻＳＬ 处理土壤真菌群落特有的 ＯＴＵ 为 １０８ꎮ
在属水平上ꎬ对相对丰度前 １０ 的菌属进行分析ꎬ被孢

霉属(Ｍｏｒｔｉｅｒｅｌｌａ)真菌相对丰度最高ꎬ赤霉菌属(Ｇｉｂｂｅｒ￣
ｅｌｌａ)、Ｋｎｕｆｉａ、陶氏菌属 (Ｔａｕｓｏｎｉａ)、 ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ＿ ｏ ＿
Ｇｌｏｍｅｒｅｌｌａｌｅｓ 为优势真菌属ꎮ 与 ＳＬ 处理土壤相比ꎬＭＳＬ

处理土壤中有 ７１ 种真菌相对丰度上升ꎬ有 ２１ 种真菌相

对丰度下降ꎮ 与 ＳＬ 处理土壤相比ꎬＭＳＬ 处理土壤中弯

孢属(Ｃｕｒｖｕｌａｒｉａ)、黄杆菌属(Ｌａｅｔｉｓａｒｉａ)、Ｐｈａｅｏｍｙｃｏｃｅｎ￣
ｔｒｏｓｐｏｒａ、Ｎａｇａｎｉｓｈｉａ、Ｋｎｕｆｉａ 真菌相对丰度显著上升(Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎬＳｏｄｉｏｍｙｃｅｓ、黄囊伞菌属(Ｄｅｃｏｎｉｃａ)、假丝酵母菌

属(Ｃａｎｄｉｄａ)、Ｒｏｂｉｌｌａｒｄａ、粪壳菌属(Ｓｏｒｄａｒｉａ)真菌相对

丰度显著下降(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
２.３　 紫花苜蓿对土壤动物群落的影响

本研究共采集到土壤动物 ２４３ 只ꎬ隶属于 １５ 个

目ꎮ 如图 ３ 所示ꎬ ＭＣＫ 处理土壤动物群落香农多样

性指数显著高于 ＣＫ (Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬＭＳＬ 处理土壤动物

群落香农多样性指数显著高于 ＳＬ 处理(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
主成分分析结果表明ꎬ在第一主成分坐标轴(ＰＣ１)
上ꎬＳＬ 处理样本点与 ＭＣＫ 处理、ＭＳＬ 处理、ＣＫ 相距

较远ꎻ在第二主成分坐标轴(ＰＣ２)上ꎬＭＳＬ 处理样本

点与 ＳＬ 处理、ＭＣＫ 处理、ＣＫ 相距较远ꎮ 表明在盐

碱地种植紫花苜蓿对土壤动物群落结构的影响程度

高于在正常地种植紫花苜蓿ꎮ
土壤动物中ꎬ后孔寡毛目(Ｏｐｉｓｔｈｏｐｏｒａ)动物相对

丰度最高ꎬ其次为蜘蛛目(Ａｒａｎｅｉｄａ)、 鞘翅目(Ｃｏｌｅ￣
ｏｐｔｅｒａ)、石蜈蚣目(Ｌｉｔｈｏｂｉｏｍｏｒｐｈａ)、膜翅目(Ｈｙｍｅ￣
ｎｏｐｔｅｒａ)动物ꎮ ＳＬ 处理土壤中后孔寡毛目(Ｏｐｉｓ￣
ｔｈｏｐｏｒａ)、 蜚蠊目(Ｂｌａｔｔａｒｉａ)动物相对丰度高于 ＣＫ、
ＭＣＫ 处理、ＭＳＬ 处理ꎬＭＳＬ 处理土壤中姬马陆目(Ｊｕｌ￣
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ｉｆｏｒｍｉａ)、蜘蛛目(Ａｒａｎｅｉｄａ)动物相对丰度高于 ＣＫ、
ＭＣＫ 处理、ＳＬ 处理ꎮ 相关性分析结果表明ꎬ等翅目

(Ｉｓｏｐｔｅｒａ)动物相对丰度与 ＳＬ 处理呈显著负相关

(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ蜚蠊目(Ｂｌａｔｔａｒｉａ)动物相对丰度与 ＭＳＬ
处理呈显著负相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

Ａ:土壤细菌群落操作分类单元 Ｖｅｎｎ 图ꎻＢ:土壤真菌群落操作分类单元 Ｖｅｎｎ 图ꎻＣ:不同处理土壤细菌群落组成ꎻＤ:不同处理土壤真菌群落

组成ꎻＥ:土壤细菌群落表达差异火山图ꎻＦ:土壤真菌群落表达差异火山图ꎮ ＣＫ:未种植紫花苜蓿的正常地ꎻＳＬ:未种植紫花苜蓿的盐碱地ꎻ
ＭＣＫ:种植紫花苜蓿的正常地ꎻＭＳＬ:种植紫花苜蓿的盐碱地ꎮ

图 ２　 不同处理土壤微生物群落

Ｆｉｇ.２　 Ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

２.４　 土壤微生物群落与土壤环境因子的相关性

如图 ４ 所示ꎬＲＤＡ１ 轴和 ＲＤＡ２ 轴分别解释了

土壤细菌群落变异的 ８４.８２％和 ６.３５％ꎬ能较全面反

映土壤细菌群落信息ꎮ 土壤全盐含量和 ｐＨ 值是影
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Ａ:不同处理 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数ꎻＢ:土壤动物群落主成分分分析ꎬＣ:不同处理土壤动物群落组成ꎻＤ:不同处理与土壤动物相对丰度相关性热图ꎮ
ＣＫ:未种植紫花苜蓿的正常地ꎻＳＬ:未种植紫花苜蓿的盐碱地ꎻＭＣＫ:种植紫花苜蓿的正常地ꎻＭＳＬ:种植紫花苜蓿的盐碱地ꎮ ∗表示相关性

显著(Ｐ<０.０５)ꎮ
图 ３　 不同处理土壤动物群落

Ｆｉｇ.３　 Ｓｏｉｌ ａｎｉｍａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｒｅａｔｍｅｎｔｓ

响紫花苜蓿根际土壤细菌群落的主要环境因子ꎮ 相

关性分析结果表明ꎬ黄色土源菌属(Ｆｌａｖｉｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ)
细菌相对丰度与土壤有机质含量、速效氮含量、速效

磷含量、速效钾含量、土壤 ｐＨ 值呈显著正相关(Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎮ ＲＢ４１ 细菌相对丰度与土壤有机质含量、速
效氮含量、速效磷含量、速效钾含量、土壤 ｐＨ 值呈

显 著 正 相 关 (Ｐ< ０􀆰 ０５ )ꎮ 类 固 醇 杆 菌 属

(Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒ)细菌相对丰度与土壤全盐含量呈显

著正相关(Ｐ< ０􀆰 ０５)ꎮ 图 ５Ａ 显示ꎬ类固醇杆菌属

(Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒ)细菌相对丰度与土壤脱氢酶活性呈

显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
ＲＤＡ１ 轴和 ＲＤＡ２ 的分别解释了土壤真菌群

落变异的 ６０.４３％和 １５.４４％ꎬ能较全面反映土壤真

菌群落信息ꎮ 土壤全盐含量和 ｐＨ 值是影响苜蓿

根际土壤真菌群落的主要环境因子ꎮ 相关性分析

结果表明ꎬ弯孢属(Ｃｕｒｖｕｌａｒｉａ)真菌相对丰度与土

壤有机质含量、速效氮含量、速效磷含量、速效钾

含量、土壤 ｐＨ 值呈显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ Ｐｈａｅ￣
ｏｍｙｃｏｃｅｎｔｒｏｓｐｏｒａ 真菌相对丰度与土壤有机质含量、
速效氮含量、速效磷含量、速效钾含量、ｐＨ 值呈显

著正相关(Ｐ< ０􀆰 ０５)ꎮ 图 ５Ｂ 显示ꎬＳｏｄｉｏｍｙｃｅｓ、黄
囊伞菌属 (Ｄｅｃｏｎｉｃａ)、假丝酵母菌属 ( Ｃａｎｄｉｄａ)、
Ｒｏｂｉｌｌａｒｄａ 真菌相对丰度与土壤脱氢酶活性呈显著

正相关(Ｐ< ０􀆰 ０５)ꎬ弯孢菌属 ( Ｃｕｒｖｕｌａｒｉａ)、Ｋｎｕｆｉａ
真菌相对丰度与土壤脱氢酶活性呈显著正相关

(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 弯孢属(Ｃｕｒｖｕｌａｒｉａ)、Ｐｈａｅｏｍｙｃｏｃｅｎｔｒｏ￣
ｓｐｏｒａ 真菌相对丰度与土壤多酚氧化酶活性、转化

酶活性呈显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

３７聂春雨等:紫花苜蓿对盐碱地土壤理化性质和生物多样性的影响



Ａ:土壤理化性质与细菌群落的冗余(ＲＤＡ)分析ꎻＢ:土壤理化性质与真菌群落的冗余(ＲＤＡ)分析ꎻＣ:土壤理化性质与细菌群落的 Ｍａｎｔｅｌ 检
验ꎻＤ:土壤理化性质与真菌群落的 Ｍａｎｔｅｌ 检验ꎮ ＳＯＭ:有机质含量ꎻＴＮ:总氮含量ꎻＡＮ:速效氮含量ꎻＡＰ:速效磷含量ꎻＡＫ:速效钾含量ꎻＴＤＳ:
全盐含量ꎮ ＣＫ:未种植紫花苜蓿的正常地ꎻＳＬ:未种植紫花苜蓿的盐碱地ꎻＭＣＫ:种植紫花苜蓿的正常地ꎻＭＳＬ:种植紫花苜蓿的盐碱地ꎮ
∗:显著相关ꎻ∗∗:极显著相关ꎮ

图 ４　 土壤微生物群落与土壤理化性质的相关性

Ｆｉｇ.４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ

２.５　 土壤动物、土壤微生物与土壤环境因子的相关

性分析

　 　 如图 ６ 所示ꎬＲＤＡ１ 轴和 ＲＤＡ２ 轴分别解释了

土壤动物群落变异的 ９７􀆰 ５９％和 ２􀆰 ７９％ꎬ能较全面

反映土壤动物群落信息ꎮ 土壤全盐含量和 ｐＨ 值是

影响苜蓿根际土壤动物群落的主要环境因子ꎮ 相关

性分析结果表明ꎬ后孔寡毛目(Ｏｐｉｓｔｈｏｐｏｒａ)动物相

对丰度与土壤有机质含量、速效氮含量、速效磷含
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Ａ:土壤酶活性与细菌群落的相关性热图ꎻＢ:土壤酶活性与真菌群落的相关性热图ꎮ ＤＨＡ:脱氢酶活性ꎻＳＣ:蔗糖酶活性ꎻＣＡＴ:过氧化氢酶活

性ꎻＵＥ:脲酶活性ꎻＰＰＯ:多酚氧化酶活性ꎻＡＩ:转化酶活性ꎮ∗:显著相关ꎮ
图 ５　 土壤微生物群落与土壤酶活性的相关性

Ｆｉｇ.５　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｂｉａｌ ｃｏｍｍｕｎｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ

量、速效钾含量、ｐＨ 值、全盐含量呈显著正相关(Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎮ 姬马路目(Ｊｕｌｉｆｏｒｍｉａ)动物相对丰度与土壤

脱氢酶活性呈显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
如图 ７ 所示ꎬ盲蛛目(Ｏｐｉｌｉｏｎｅｓ)、石蛃目(Ｍｉ￣

ｃｒｏｃｏｒｙｐｈｉａ)动物相对丰度分别与 Ｎｉｔｒｉｌｉｒｕｐｔｏｒａｃｅａｅ、
Ａｆｉｆｅｌｌａ、Ｔｅｐｉｄａｍｏｒｐｈｕｓ、拜耶林克氏菌属(Ｂａｌｎｅｏｌａｃｅ￣
ａｅ)、硝化杆菌属(Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｃｃｕｓ)细菌相对丰度呈显

著负相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ与类固醇杆菌属(Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔ￣
ｅｒ)细菌相对丰度呈显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 盲蛛目

(Ｏｐｉｌｉｏｎｅｓ)、石蛃目(Ｍｉｃｒｏｃｏｒｙｐｈｉａ)动物相对丰度

分别与粪壳菌属(Ｓｏｄｉｏｍｙｃｅｓ)、黄囊伞菌属(Ｄｅｃｏｎ￣
ｉｃ)、假丝酵母菌属(Ｃａｎｄｉｄａ)、Ｒｏｂｉｌｌａｒｄａ 真菌相对

丰度呈显著负相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ

３　 讨论与结论

本研究揭示了紫花苜蓿通过调控土壤动物￣微
生物￣环境因子的互作网络改良盐碱地的生态机制ꎮ
研究结果表明ꎬ与未种植紫花苜蓿的盐碱地相比ꎬ种
植紫花苜蓿盐碱地土壤脱氢酶 (ＤＨＡ)、蔗糖酶

(ＳＣ)、脲酶(ＵＥ)、过氧化氢酶(ＣＡＴ)、多酚氧化酶

(ＰＰＯ)、转化酶(ＡＩ)活性以及土壤全氮含量、速效

氮含量、速效磷含量、速效钾含量均显著提高(Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎬ土壤 ｐＨ 值显著降低(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ 表明种植紫

花苜蓿能够改善土壤理化性质ꎬ降低土壤全盐含量ꎬ
提高土壤肥力[２４]ꎮ 这种土壤环境的变化直接驱动

了微生物群落的重构ꎮ 具体表现为ꎬ与 ＳＬ 处理相
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Ａ:土壤理化性质与土壤动物群落的冗余(ＲＤＡ)分析ꎬＢ:土壤理化性质与土壤动物群落的 Ｍａｎｔｅｌ 检验ꎻＣ:土壤酶活性与土壤动物群落的相

关性热图ꎮ ＳＯＭ:有机质含量ꎻＴＮ:总氮含量ꎻＡＮ:速效氮含量ꎻＡＰ:速效磷含量ꎻＡＫ:速效钾含量ꎻＴＤＳ:全盐含量ꎻＤＨＡ:脱氢酶活性ꎻＳＣ:蔗糖

酶活性ꎻＣＡＴ:过氧化氢酶活性ꎻＵＥ:脲酶活性ꎻＰＰＯ:多酚氧化酶活性ꎻＡＩ:转化酶活性ꎮ ＣＫ:未种植紫花苜蓿的正常地ꎻＳＬ:未种植紫花苜蓿

的盐碱地ꎻＭＣＫ:种植紫花苜蓿的正常地ꎻＭＳＬ:种植紫花苜蓿的盐碱地ꎮ
图 ６　 土壤动物与土壤环境因子的相关性

Ｆｉｇ.６　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ａｎｉｍａｌｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ

比ꎬＭＳＬ 处理土壤中黄色土源菌属(Ｆｌａｖｉｓｏｌｉｂａｃｔｅｒ)、 溶杆菌属(Ｌｙｓｏｂａｃｔｅｒ)、类固醇杆菌属( Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔ￣
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Ａ:土壤动物群落和细菌群落的相互作用网络ꎻＢ:土壤动物群落和真菌群落的相互作用网络ꎮ 末端为平头的黑色实线表示两者间呈显著正

相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 末端为箭头的黑色实线表示两者之间呈显著负相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 ７　 土壤动物群落与土壤微生物的相互作用网络图

Ｆｉｇ.７　 Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｎｅｔｗｏｒｋ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｏｉｌ ａｎｉｍａｌｓ ａｎｄ ｓｏｉｌ ｍｉｃｒｏｏｒｇａｎｉｓｍｓ

ｅｒ)、Ｂｌａｓｔｏｃａｔｅｌｌａｃｅａｅ、ＲＢ４１ 细菌相对丰度显著上升

(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬＮｉｔｒｉｌｉｒｕｐｔｏｒａｃｅａｅ、Ａｆｉｆｅｌｌａ、Ｔｅｐｉｄａｍｏｒｐｈｕｓ、
Ｂａｌｎｅｏｌａｃｅａｅ、硝化杆菌属(Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｃｃｕｓ)细菌相对丰

度显著下降(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 与 ＳＬ 处理土壤相比ꎬＭＳＬ
处理土壤中弯孢属(Ｃｕｒｖｕｌａｒｉａ)、黄杆菌属(Ｌａｅｔｉｓａｒ￣
ｉａ)、Ｐｈａｅｏｍｙｃｏｃｅｎｔｒｏｓｐｏｒａ、Ｎａｇａｎｉｓｈｉａ、Ｋｎｕｆｉａ 真菌相

对丰度显著上升(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬＳｏｄｉｏｍｙｃｅｓ、黄囊伞菌属

(Ｄｅｃｏｎｉｃａ)、假丝酵母菌属(Ｃａｎｄｉｄａ)、Ｒｏｂｉｌｌａｒｄａ、粪
壳菌属 ( Ｓｏｒｄａｒｉａ) 真菌相对丰度显著下降 (Ｐ<
０􀆰 ０５)ꎮ

土壤微生物群落与土壤动物群落呈现显著相关

性ꎮ 盲蛛目(Ｏｐｉｌｉｏｎｅｓ)、石蛃目(Ｍｉｃｒｏｃｏｒｙｐｈｉａ)动

物相对丰度分别与 Ｎｉｔｒｉｌｉｒｕｐｔｏｒａｃｅａｅ、 Ａｆｉｆｅｌｌａ、 Ｔｅｐｉ￣
ｄａｍｏｒｐｈｕｓ、拜耶林克氏菌属(Ｂａｌｎｅｏｌａｃｅａｅ)、硝化杆

菌属(Ｎｉｔｒｏｓｏｃｏｃｃｕｓ) 细菌相对丰度呈显著负相关

(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎬ与类固醇杆菌属(Ｓｔｅｒｏｉｄｏｂａｃｔｅｒ)细菌相

对丰度呈显著正相关 (Ｐ< ０􀆰 ０５)ꎮ 盲蛛目 ( Ｏｐｉｌ￣
ｉｏｎｅｓ)、石蛃目(Ｍｉｃｒｏｃｏｒｙｐｈｉａ)动物相对丰度分别与

粪壳菌属(Ｓｏｄｉｏｍｙｃｅｓ)、黄囊伞菌属(Ｄｅｃｏｎｉｃ)、假丝

酵母菌属(Ｃａｎｄｉｄａ)、Ｒｏｂｉｌｌａｒｄａ 真菌相对丰度呈显

著负相关(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 表明动物群落参与了微生物

群落的调控ꎮ 同时ꎬ土壤动物与微生物的互作进一

步影响环境因子ꎮ 这种环境因子￣微生物￣动物的三

元互作网络共同构成了紫花苜蓿改良盐碱地的生态

基础ꎬ其中土壤微生物群落的结构变化是连接环境

因子和土壤动物的关键纽带ꎬ而土壤动物则通过调

控微生物功能参与土壤生态过程的调控ꎮ 本研究结

果为盐碱地生物改良提供了理论依据ꎮ
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