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棉粕对盐碱环境下土壤微生物多样性及其土壤结构的影响
① 

孟春梅，王开勇*，樊  华，张开祥，马宏秀 

(石河子大学农学院，新疆石河子  832000) 

摘  要：以棉粕作为盐碱土改良剂，针对不同程度的盐碱土壤为研究材料，探究棉粕对盐碱环境下微生物多样性及其土壤结构的影

响。提取土样中微生物总 DNA，利用新一代 illumina HiSeq 高通量测序技术进行相关分析，对于土壤微形态则利用扫描电镜进行观

察。结果表明，随着盐碱浓度的提高，氯化钠处理下小团聚体所占比例逐步上升且土壤形态表现为表面疏松多孔；碳酸钠则相反，

其大团聚体随碱浓度提高而增加，小团聚体所占比例则下降，土壤形态则呈现表面紧实，孔隙少，盐碱土的这两种土壤结构都不利

于微生物的生存活动。通过对土壤样品中微生物多样性分析得出，添加棉粕的所有处理相比 CK(常规施肥)可以增加盐碱土中微生

物群落数量，其中中度盐(MN)、中度碱(MA)处理 Shannon 指数最大，Simpson 指数最小，说明添加棉粕后 MN、MA 处理的微生

物丰富度最高，盐碱处理下土壤中主要的微生物群落包括 10 个门，其中变形菌门占主导地位，其余依次是放线菌门、酸杆菌门、

芽单胞菌门、绿弯菌门、拟杆菌门、硝化螺菌门、浮霉菌门、疣微菌门、厚壁菌门。总体而言，通过向盐碱土中添加棉粕可以相应

地改善土壤结构，一定程度上增加其微生物群落数量，在中度盐碱情况下添加棉粕使其土壤中微生物丰度最高，而盐碱这种特定的

土壤环境中微生物占优势菌门没有太大差异。 
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Effects of Cottonseed on Soil Microbial Diversity and Soil Structure Under Saline-alkali 
Environment 
MENG Chunmei, WANG Kaiyong*, FAN Hua, ZHANG Kaixiang, MA Hongxiu 
(College of Agronomy, Shihezi University, Shihezi, Xinjiang  832000, China) 

Abstract: Cottonseed meal was taken as the improver of saline-alkali soil with different salinity degrees to study the effects of 

cottonseed on soil microbial diversity and soil structure. Total DNA of soil samples were extracted and analyzed by a new 

generation of illumina HiSeq high-throughput sequencing technology, and soil micromorphology was observed by SEM. The 

results showed that with the increase of salinity and alkalinity, NaCl increased the proportion of micro aggregates gradually and 

made soil surface looser and more porous, but NaCO3 had the contrary effects, both such soil structures are not conducive to 

microbial activity. Cottonseed addition could increase the number of microbial communities in saline-alkali soil compared with 

conventional fertilization, the highest Shannon's index and the lowest Simpson's index for saline-alkali soil were obtained under 

medium saline-alkali concentration, which indicated that microbial richness was the highest with cottonseed addition. The 

microbial community under Saline treatment includes 10 phylums, of which the dominant is Proteobacteria, followed by 

Actinomyces, Acid Bacillus, Bacillus monilia, Green Bending bacteria, Bacteroidetes, Nitrosospiro, Wartericobacter, Firmicutes. 

In general, cottonseed addition to saline-alkali soil can improve the soil structure and increase the number of microbial 

communities to a certain extent. Adding cottonseed under moderate saline-alkali condition results in the highest microbial 

abundance in the soil, but there is no obvious difference in the predominant microbial phylum in saline-alkali soil. 

Key words: Saline-alkali soil; Microbial diversity; Soil structure 
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新疆盐碱地面积分布广、种类多，是最大的农业

可开发后备土地资源[1]，但由于盐碱地土壤结构差不

利于农作物生长，其中微生物种类数量也因不同盐碱

地种类而有所差异，所以在盐碱土壤改良过程中，盐

碱土土壤结构及微生物多样性成为了很多研究者的关

注重点。棉粕在新疆的产出量随棉花产量增加而增

加[2]，由于其存在的毒害物质限制了其利用[3-5]，但作

为一种新的盐碱土改良剂，其养分种类多，可以为盐

碱土壤提供有机物质和作物需要的相应营养物质，改

善土壤结构，从而改善土壤中微生物的生存环境。 

微生物是土壤中不可缺少的部分，种类繁多、

数量庞大，在特定或环境恶劣的土壤中存在特定的

微生物[6]。土壤盐碱化使得微生物生境发生改变，

生存活动受到胁迫，从而使得该土壤环境下的微生

物种类、数量、生理功能及遗传特性不同于其他正

常类型土壤中的微生物状况。微生物通过分泌的代

谢物或菌根菌丝对土壤直接进行团聚作用或者物

理缠绕从而影响土壤团聚结构的形成和稳定，进

而，土壤团聚结构的动态变化又间接表明了土壤微

生物活动状况，而且微生物是有机质胶结土壤团聚

体的重要催化剂和原动力[7]。这些微生物的代谢活

动决定了土壤物理性状及结构的稳定性[8]。所以进

一步研究分析棉粕改良盐碱土土壤中微生物的分

布及多样性的研究，有利于更好地利用盐碱土，调

节微生物活性及数量，从而更有效地把盐碱土逐步

地转变为可利用土壤。 

随着现代科技技术的突飞猛进，微生物多样性检

测技术越来越多样化、精准化、方便化，本文利用棉

粕探究盐碱土中微生物群落结构的多样性，采用现今

最为普遍的新一代高通量测序技术 [9-11]来分析盐碱

土壤条件下微生物多样性，以此充分了解该研究区域

内盐碱土壤内微生物群落结构多样性以及优势种，便

于今后的盐碱土壤微生物的研究。 

1  材料与方法 

1.1  研究区概况 
2016 年试验于石河子大学农学院试验站内进行

(86°08′ 20.72′′E，44°18′ 42.37′′N)，海拔高度 450.8 m，

年平均气温  6.5 ~ 7.2 ℃，全年日照时数  2 721 ~ 

2 818 h，无霜期 147 ~ 191 d，年降雨量 125.0 ~ 207.7 mm，

年蒸发量 1 000 ~ 1 500 mm，属温带大陆性气候。试

验土壤类型为灌溉灰漠土，质地重壤。所使用改良材

料棉粕的常规养分含量[12]为：干物质 900 g/kg、粗

纤维 105 g/kg、无氮浸出物 289 g/kg、粗灰分 6.0 g/kg，

磷、有效磷、钾、镁分别为 10.4、2.06、11.6、4.0 g/kg。 

1.2  试验设计 
供试作物为棉花，在试验的前一年用 NaCl 和

Na2CO3 盐对试验区土壤预先进行盐化处理，共设置

7 个处理(表 1)，棉花播种前一个月将棉粕均匀撒施

于土壤中并进行翻埋，提前腐熟。试验小区面积 5 m2，

小区间距 1.5 m，每个处理重复 3 次，共 21 个小区。

试验采用滴灌模式，一膜两管四行，配置模式

40+20+40，膜距 40 cm，行距 20 cm。氮、磷、钾肥

按照 20:9:18 于播种前作基肥一次性施入。4 月 30

日播种，10 月 2 日收获。 

表 1  试验设置 
处理 添加水平 

CK 常规施肥 

LN NaCl 4 g/kg + 棉粕 1 500 kg/km2 

MN NaCl 8 g/kg + 棉粕 3 000 kg/km2 

HN NaCl 12 g/kg + 棉粕 6 000 kg/km2 

LA Na2CO3 4 g/kg + 棉粕 1 500 kg/km2 

MA Na2CO3 8 g/kg + 棉粕 3 000 kg/km2 

HA Na2CO3 12 g/kg + 棉粕 6 000 kg/km2 

 
1.3  样品采集 

于棉花收获期分别采集 0 ~ 20 cm 耕层原状土

样，每个小区采 3 点混合，分成两份，一份置于自封

袋中并置于冰盒中，及时带回实验室置于零下 80 ℃ 

超低温冰箱中用于微生物多样性检测；一份置于塑料

盒中，带回室内自然风干，用于土壤结构组成及扫描

电镜测定。在取土和运输过程中尽量减少对土样不必

要的搬动，以免破坏土壤团聚体。室内沿自然纹路掰

成小土块，除去新生体和动植物残体后自然风干[13]，

然后采用干筛法分离出 5 ~ 2 mm、2 ~ 0.25 mm、< 

0.25 mm 共 3 级团聚体。 

1.4  测定指标及方法 
土壤微生物多样性：基于 Illumina HiSeq 测序平

台，利用双末端测序(Paired-End)的方法，构建小片

段文库进行测序。通过对  Reads 拼接过滤，

OTUs(operational taxonomic units)聚类，并进行物种

注释及丰度分析。 

土壤机械结构组成及形态观察：干筛法[14]，扫

描电镜[15]。 

2  结果与分析 

2.1  棉粕对不同盐碱土壤结构的影响 
根据团聚体形成胶结剂的种类，可将团聚体分为
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大团聚体(>250 μm)和微团聚体(<250 μm)[16]。而在土

壤团聚体形成的过程中，不同粒级的团聚体形成因素

也有所不同，如很多微小团聚体由植物根系分泌物或

土壤微生物活动及代谢产物的胶结逐步形成较大团

聚体，其次，微团聚体则主要通过有机物质的胶结形

成，而大团聚体主要通过菌根网络和植物根系的缠绕

作用形成[17]。 

由表 2 可知随着氯化钠浓度的提高，盐处理下小

粒径(<0.25 mm)土壤比例呈上升趋势。且由图 1 土壤

SEM 图像(1 000 倍)可以看出，添加棉粕的处理相比

CK，土壤疏松多孔、表面粘附有较多粘结物质，进

而形成相应土壤结构，其可能是由植物根系及微生物

分泌物的作用下形成微小的土壤结构，这些微小结构

又由有机质胶结为微团聚体。但在碱处理下，随着碳

酸钠浓度的提高，小粒径土壤比例呈下降趋势，大粒

径(2.00 ~ 5.00 mm)土壤比例呈上升趋势，表明在植物

根系或菌丝的作用下，土壤结构向大团聚体方向转

变，再加上碳酸钠性质上的影响，土壤会板结，致使

微生物的作用远远弱于碳酸钠对土壤的影响，由电镜

扫描图像也可看出这种趋势。由表 3 可知随着盐碱浓

度的提高，总体上土壤 pH、EC 值也随之提高，但是

氯化钠处理的 pH 低于碳酸钠处理，EC 值高于碳酸

钠处理，体现出氯化钠与碳酸钠处理下土壤性质有着

明显的不同，这也导致两种处理下土壤结构出现了不

同的性状。而这盐碱处理下土壤结构的转变都是将土

壤结构向不利于作物生长的土壤环境方向进行，即使

在棉粕这种有机物质及微生物活动和分泌物的胶结

作用下可使土壤结构发生改变，但是其胶结作用弱于 

表 2  0 ~ 20 cm 土层各粒级所占百分比(%) 
粒级 CK LN MN HN LA MA HA 

<0.25 mm 3.26 Ccd 11.88 Ca 9.60 Bab 12.80 Ba 5.74 Cc 8.46 Bb 2.15 Cd 

0.25 ~ 2 mm 36.79 Bb 51.79 Aa 42.07 Ab 38.94 Aab 35.88 Bb 43.28 Ab 38.71 Bab 

2.00 ~ 5.00 mm 59.31 Aa 35.31 Bc 47.33 Ab 47.89 Ab 57.74 Aa 47.69 Ab 58.34 Aa 

注：表中大写字母不同表示同一处理不同粒径土壤百分比差异达 P<0.05 显著水平，小写字母不同表示同一粒径土壤百分比在不同

处理间差异达 P<0.05 显著水平。 

 

(A、B、C、D、E、F、G 分别表示 CK、LN、MN、HN、LA、MA、HA 处理) 

图 1  土壤扫描电镜图像(1 000 倍) 
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表 3  土壤 pH、EC 值 
项目 CK LN MN HN LA MA HA 

PH 8.47 d 8.64 cd 8.96 c 8.70 cd 9.65 b 9.60 b 10.59 a 

EC (μS/cm) 220.67 f 499.67 e 1 683.33 a 1 422.00 b 555.00 d 592.00 d 732.50 c 

注：表中同行数据小写字母不同表示处理间差异达到 P<0.05 显著水平。 

 

氯化钠对于土壤的分散作用及碳酸钠对土壤的凝结，

对于 MN、MA 处理的土壤结构在棉粕的作用下相比

于 LN、LA 和 HN、HA 处理呈现较好土壤结构状态。 

2.2  土壤生物信息学分析 
土壤环境决定了土壤中微生物的生存环境及可

利用的资源，土壤环境及结构越利于作物的生长就越

有利于微生物的生长代谢[18]，所以微生物的种类及

数量也可以反映一个区域内土壤环境的好坏及开发

利用方向。 

2.2.1  土壤微生物多样性分析    OTU 即分类操

作单元，是在系统发生学研究或群体遗传学研究中，

为了便于进行分析，人为给某一个分类单元(品系、

种、属、分组等)设置的同一标志。根据不同的相似

度水平，对所有序列进行 OTU 划分，一般情况下，

如果序列之间的相似性高于 97% 就可以把它定义为

一个 OTU，每个 OTU 对应于一种代表序列。由表

4 可知，7 个处理总的分类单元数为 2 234 个，均高

于单个处理下的 OTU 数，说明在每个处理下都有不

同于其他处理的 OTU 分类单元，其中可以看出添加

棉粕下的盐碱处理相对于 CK 可使 OTU 数提高 8 ~ 

14 个，使其微生物多样性有所增加，说明添加棉粕

可以使得盐碱环境下的土壤环境向有利于微生物生

存活动的方向转变，但在高浓度的盐碱处理下相对于

中等浓度盐碱处理的 OTU 数少 2 ~ 6 个。 

结合 Alpha 多样性分析并通过物种累积曲线、多

样性曲线和统计学分析指数中的均值、离散程度、最

大值、最小值、异常值来评估单样本内微生物群落的

丰富度和多样性差异。表 4 所示，Chaol 和 ACE 指

数可以看出，HN 处理和 MA 处理 Chaol 和 ACE 指

数相对较高，说明群落丰度较高，CK 处理的群落丰

富度较低，总体上体现在添加棉粕后都可使盐碱处理

的群落丰富度有所增加。从 Simpson 和 Shannon 指

数可以看出，试验组的群落多样性变化规律不明显，

无法结合两种指数对群落多样性进行准确分析，但

是，总体上可以看出在 MN、MA 处理下物种的多样

性较高。 

表 4  多样性指数统计表 
处理 OTU ACE Chao1 Simpson Shannon 

CK 2 200 2 203.88 2 214.25 0.004 6.59 

LN 2 214 2 215.97 2 217.88 0.004 6.62 

MN 2 212 2 213.65 2 214.65 0.003 6.67 

HN 2 210 2 217.22 2 235.83 0.004 6.61 

LA 2 210 2 212.67 2 214.04 0.004 6.60 

MA 2 214 2 220.06 2 228.50 0.003 6.68 

HA 2 208 2 213.05 2 222.00 0.004 6.57 

 

2.2.2  土壤细菌群落组成    如图 2 所示，选定相

对丰度高于 0.1% 的细菌类群制作多样品物种分布

图，从图中可以看出，不同处理样品中在门水平上主

要包括酸杆菌门(Acidobacteria)、放线菌门(Actinoba-

cteria)、拟杆菌门(Bacteroidetes)、绿弯菌门(Chloroflexi)、

芽单胞菌门(Gemmatimonadetes)、硝化螺旋菌门

(Nitrospirae)、浮霉菌门(Planctomycetes)、变形菌门

(Proteobacteria)、疣微菌门(Verrucomicrobia)、厚壁菌门

和其他一些未能分类鉴定的微生物类群。不同试验组中

优势类群主要为变形菌门、酸杆菌门、芽单胞菌 

 

图 2  不同处理门水平上细菌群落组成 
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表 5  不同处理土壤微生物优势类群(%) 
优势类群 CK LN MN HN LA MA HA

酸杆菌门 15 14 14 17 17 15 16

放线菌门 21 17 19 17 21 17 18

芽单胞菌门 12 15 12 14 13 13 13

变形菌门 33 34 36 33 30 35 34

 
门和放线菌门。由表 5 中可看出放线菌门在 CK 中比

其他处理都高，最高可高出 3%，说明盐碱处理下不

利于放线菌门的生长繁殖，但是对于变形菌门和芽单

胞菌门其所占比例普遍高于 CK，MN 和 MA 处理下

变形菌门相对于 CK 处理所增幅度可达 3% 和 2%，

其中在氯化钠处理下放线菌、芽单胞菌、变形菌所占

比例高于碳酸钠处理下，酸杆菌则相反。 

2.2.3  物种丰度聚类热图    如图 3 所示，基于 

OTU 结果用不同颜色变化来表示不同样品在科水平

上的群落组成相似性，图中所表示的是不同处理下科

水平热图聚类情况。从图中可以看出，HA 处理和 LA

处理的相似性较近，聚为一类，CK、MN、HN 及 LN

可聚为一类。MA 处理位于较远的聚类分支上，且

MA 处理与其他组在颜色分布上相差较大，从而可以

看出盐处理下和碱处理下的微生物聚集情况不相似。 
 

 

图 3  各水平物种丰度聚类热图 
 

3  讨论 

土壤盐碱化影响微生物种类、数量及活动代谢状

况，反之微生物活动代谢又可以利于土壤结构的改

善，利于植被的生长[19]。土壤团聚的形成与有机质

及微生物紧密联系着，微生物并且也是其形成过程中

最为活跃的生物因素[20]，通过外源向土壤添加有机

质也可以改变土壤团聚体组成，王双磊等[2 研究发现

用棉花秸秆还田可使小团聚体向大团聚体转变，使小

团聚体含量减少大团聚体增加，该趋势与碳酸钠处理

中土壤团聚体变化一致，氯化钠处理则表现出小团聚

体相对空白处理来说有明显的增加，其原因可能是氯

化钠本身施入土壤后对土壤表现出较强的分散作用，

以至于棉粕对氯化钠处理下土壤团聚作用弱于其分

散作用。王清奎等[22]认为土壤团聚体的形成过程中，

微生物除了分泌多糖类胶结物质使微团聚体进行粘

结，还会通过菌丝进行物理缠绕将大团聚体进行粘

结，但是微生物持续性的分解土壤有机质会对已经

形成的土壤结构造成破坏[23]，本研究中棉粕作为有

机质施入盐碱土壤中，为其增加了胶结物质也为微

生物提供了生存物质，使得处理下的土壤结构在微

生物及有机质的协助下得到相应优化，相反也为微

生物营造了适合其生存的土壤结构，表现出不同的

微生物多样性。 

土壤微生物数量及种类都非常之庞大，不同环

境中的微生物表现出的功能也不尽相同，自然环境

相比人类影响下具有特有的微生物群落[24]，其环境

中的优势种也有所差异。郑贺云等[25]以新疆阿克苏

地区 52 个盐碱土样为研究对象发现，新疆盐碱地

中细菌群落结构丰富，并发现了 21 个优势菌属，

包括假单胞菌属、芽孢杆菌属、盐单胞菌属等，表

明盐碱土中微生物群落结构与环境因子是紧密相

关的。牛世全等[8]研究发现河西走廊盐碱土中变形

菌门为原生盐碱土和农田土中的优势菌门，放线菌
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门是次生盐碱土中的优势菌门且分布的细菌多嗜

盐碱细菌，而原生盐碱土中的微生物多样性最低，

但优势菌属较次生盐碱土和农田土多。Canfora 等
[26]以意大利西西里岛不同盐浓度的盐碱土作为微

生物多样性研究对象，发现占优势的菌门包括变形

菌门、放线菌门、酸杆菌门、疣微菌门和厚壁菌门，

其中变形菌门种群所占比例最大高达 95.5%，其次

就是放线菌门占 83.39%。李新等[27]以不同盐碱程

度盐碱土作为研究对象发现，土壤盐碱化程度越

低，土壤细菌群落多样性及丰富度越高，其中变形

菌(α-变形菌纲、β-变形菌纲、γ-变形菌纲和 δ-变形

菌纲)是盐碱土壤的主要类群。这一系列研究发现

的占优势菌与本文研究发现结果一致，这说明在盐

碱这种特定的盐碱化土壤条件下微生物类群分布

具有相似性，且放线菌门与变形菌门是盐碱土中最

为普遍的两种[28-29]。 

4  结论 

1)在棉粕这种有机物质及微生物活动的胶结作

用下可使土壤结构发生改变，使其氯化钠处理下随盐

分的增加小团聚由于植物与微生物分泌物及有机质

的作用所占比例呈上升趋势，而碳酸钠处理则相反，

但是其胶结作用弱于氯化钠对于土壤的分散作用及

碳酸钠对土壤的凝结作用，对于中度盐碱处理下的土

壤结构在棉粕的作用下相比于低盐碱和高浓度盐碱

呈现最好土壤结构状态。 

2)通过土壤生物信息学分析可知，向盐碱土中添

加棉粕改良剂可以增加土壤中微生物种群数量，盐碱

条件下土壤中占优势的菌门有酸杆菌门、放线菌门、

芽单胞菌门、变形菌门，其中变形菌门种群所占比例

最大达 36%，氯化钠处理下放线菌、芽单胞菌、变形

菌所占比例高于碳酸钠处理下，酸杆菌则相反。 
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