
土 壤 (Soils), 2022, 54(6): 1157–1164 

 

                          

①基金项目：国家重点研发计划项目(2019YFD1002703)、山东省自然科学基金项目(ZR2021QD145)和山东省农业科学院农业科技创新工

程项目(CXGC2022A37)资助。 

* 通讯作者(cysmalan@shandong.cn) 

作者简介：宋延静(1985—)，山东烟台人，博士，助理研究员，主要从事土壤微生物生态、氮循环及盐碱滩涂生物修复技术研究。E-mail: 

yjsong1214@163.com 

http://soils.issas.ac.cn 

DOI: 10.13758/j.cnki.tr.2022.06.009 

宋延静,  张晓黎, 付娆, 等. 滨海盐渍化土壤中氨氧化微生物丰度和多样性特征. 土壤, 2022, 54(6): 1157–1164. 

滨海盐渍化土壤中氨氧化微生物丰度和多样性特征
① 

宋延静1,2,3，张晓黎2，付  娆1,3，李  萌1,3，王  洁1，马  兰1,3* 

(1 山东省蚕业研究所，山东烟台  264002； 2 中国科学院海岸带环境过程与生态修复重点实验室(烟台海岸带研究所)，山东烟台  264003；

3 山东省农业科学院黄河三角洲现代农业研究院，山东东营  257091) 

摘  要：为探究滨海盐土不同盐度梯度下氨氧化微生物的丰度和多样性特征，利用土壤化学和分子生态学手段(定量 PCR、T-RFLP)

对莱州湾南岸及黄河口 4个河口断面(黄河、白浪河、堤河、胶莱河)14个不同盐度(6.4‰ ~ 51.1‰)盐渍化土壤样品的氨氧化古菌(AOA)

和氨氧化细菌(AOB)的硝化潜势、丰度及多样性进行了分析。结果发现：土壤硝化潜势在高盐度(34.7‰ ~51.1‰)条件下被显著抑制，

主要受土壤盐度、pH 和 NO3
–-N 水平显著影响；AOA-amoA 基因丰度比 AOB-amoA 高出两个数量级，在中盐度时丰度最高

(9.92×106 copies/g 土)，在高盐度时受到显著抑制(5.28×106 copies/g 土，P<0.05)；AOB-amoA 基因丰度受盐度的影响，低盐度时显

著高于中、高盐度条件；然而 AOA 和 AOB 的多样性和群落结构受盐度梯度影响不大。相关分析表明，硝化潜势与 AOA 和 AOB

丰度均无显著相关性，而与 AOA/AOB 比值以及 AOA 的 Shannon 指数显著负相关。由此可见，滨海盐土中，盐度的波动对土壤氨

氧化活性和功能微生物都会产生剧烈的影响，盐度和 pH 造成的土壤氮素有效性的变化可能是影响滨海盐土硝化活性和氨氧化微生

物丰度及群落组成的关键因素。 

关键词：滨海盐土；硝化潜势；氨氧化细菌和古菌；盐度梯度；群落结构 
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Abstract: To explore the effects of the salinity gradient on the abundance and diversity of ammonia-oxidizing microorganisms 

in coastal salinized soils, salinized soil samples with different salinities (6.4‰–51.3‰) were collected from four estuary transects 

(Yellow River, Bailang River, Di River, and Jiaolai River) in the southwest coast of Laizhou Bay. The methods of soil chemistry 

and molecular ecology (qPCR and T-RFLP) were applied to analyze the activities, abundance and community structures of 

ammonia-oxidizing archaea (AOA) and bacteria (AOB). The results showed that soil nitrification potential (NP) was significantly 

inhibited at high salinity (34.7‰–51.3‰) and it was significantly correlated with soil salinity, pH, and NO3
–-N level. Abundance 

of AOA-amoA gene was two orders of magnitude higher than that of AOB-amoA gene, which was highest at medium salinity 

(9.92×106 copies/g soil), and was inhibited at high salinity (5.28×106 copies/g soil, P<0.05). Abundance of AOB-amoA was 

correlated with soil salinity, which was highest at low salinity and significantly reduced at medium and high salinities. However, 

the diversities and community structures of both AOA and AOB were little affected by the salinity gradient based on the T-RFLP 

data. Furthermore, correlation analysis showed that NP was not significantly correlated with abundance of AOA or AOB, but 

negatively significantly correlated with the ratio of AOA/AOB and the Shannon index of AOA. In conclusion, the ammonia 
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oxidation activity and its functional microorganisms in coastal saline soils were affected intensively by the fluctuation of salinity. 

The changes of soil nitrogen availability caused by salinity and pH may be the key factors affecting nitrification activity, 

microbial abundance and community composition in coastal saline soils.  

Key words: Coastal salinized soil; Nitrification potential; Ammonia-oxidizing bacteria and archaea; Salinity gradient; 

Community structure 
 

土壤盐渍化是造成滨海土壤质量下降的重要原

因之一。滨海盐土高盐度、高 pH 的特征对土壤肥力

和微生物的多样性及生态功能均有不利影响[1]。滨海

盐土氮的有效性低、保水保肥性差，严重制约区域的

土壤地力。解析滨海盐土氮循环微生物的活性、多样

性及分布规律，能够为理解滨海土壤生态系统功能退

化提供基础数据，对改善土壤性质，提高肥力，探索

并最终形成盐渍化生态系统修复的技术体系具有重

要意义。 

大量研究表明，盐分会抑制氮的矿化作用。但

也有部分研究显示，轻度盐渍化会促进氮的矿化，

而重度盐渍化会抑制氮的矿化，尤其是当土壤中含

盐量达到 0.5% ~ 1.0% 时，土壤的硝化作用会被完

全抑制[2-4]。硝化过程受微生物驱动，其中氨氧化过

程是其限速步骤，由化能自养的氨氧化细菌(AOB)

和氨氧化古菌(AOA)共同完成。这两种菌都含有编码

催化氨氧化第一步反应的氨单加氧酶基因(amo)。利

用氨单加氧酶 α 亚基基因(amoA)作为分子标记可研

究 AOB 和 AOA 在环境中的多样性、群落组成及丰

度特征[5]。盐度也是影响土壤氨氧化微生物功能和多

样性的重要因子，高盐和低盐环境中，AOA 和 AOB

的群落组成也差别迥异[6]。Sahan 等[7]证实韦斯特谢

尔德河口的 AOB 多样性在低盐区高于高盐区。

Mosier 和 Francis[8]在对旧金山湾沉积物 AOA 的分析

中发现，来自低盐河口区的 AOA 形成了独特的低盐

群。滨海盐土除了具有明显的盐度梯度外，还有营养

贫瘠、pH 偏高等特征。然而目前针对这种土壤的

AOA 和 AOB 活性、组成、丰度及其环境调控机制尚

不清楚。 

莱州湾沿岸海水入侵面积超过 4 300 km2，盐渍

化面积达 2 100 km2，西南岸盐渍化程度最高，土壤

自沿海到陆地呈现明显的梯度盐渍化特征。前期研究

发现，该环境盐度对蓝细菌的组成和分布具有强烈影

响[9]，但盐度梯度对氮循环微生物的影响并不清楚。

由此，本研究拟利用地球化学、生物化学与微生物

分子生态学交叉手段，研究莱州湾滨海盐渍土不同

盐度梯度下 AOA 和 AOB 的多样性、群落组成、活

性特征及其对环境因子的响应，以为深入研究盐渍

化土壤氮素循环特征及其功能类群的适应机制提供

理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  样品采集及处理 

本研究在莱州湾西南岸(119°09′ ~ 119°36′ E，

36°56′ ~ 37°46′ N)的黄河口(YR)、白浪河口(BR)、堤

河口(DR)及胶莱河口(JR)布设 4 个样带断面、14 个站

位(图 1)进行样品采集。其中，黄河口断面 5 个站位

(YR01 ~ YR05)，白浪河口断面 2 个站位(DR01 和

DR02)，堤河口断面 3 个站位(DR01 ~ DR03)，胶莱

河口断面 4 个站位(JR01 ~ JR04)。 

样品采集时间为 2014 年 7 月，五点取样法取表

层 0 ~ 5 cm 土样混匀。样品冰上保存转移到实验室，

一部分 4℃保鲜并于 48 h 内进行氨氧化活性测定，另

一部分 –80℃ 冷冻，用于测定土壤环境因子和提取

土壤 DNA。 

1.2  土壤理化因子的测定  

土壤 pH 测定采用电位法；土壤含水量测定采用

烘干法；土壤盐度通过测定水土质量比为 1∶5 土壤

溶液的电导率来获得。土壤经冷冻干燥后，2.5 g 干

土中加入 25 ml 2 mol/L KCl 溶液浸提，振荡 1 h，过

滤，利用连续流动分析仪测定土壤铵态氮(NH4
+-N)、

硝态氮(NO3
–-N)和亚硝态氮(NO2

–-N)含量。土壤全氮

(TN)、总有机碳(TOC)含量利用元素分析仪测定；土

壤粒径(GS)采用激光粒度仪分析。 

1.3  土壤硝化潜势(nitrification potential，NP)的

测定 

采用氯酸盐抑制法[10]，以每小时每克干土产生

的 NO2
–-N 的量来表征。 

1.4  土壤总 DNA 的提取与测定 

称取 0.5 ~ 1.0 g 新鲜土样，准确记录数值，通过

土壤含水量换算为干土质量，以便后续基因拷贝数的

计算。利用 FastDNA®SPIN®(MP Biomedical，美国)

土壤 DNA 提取试剂盒按说明书要求提取 DNA。提取

的 DNA 用微量紫外分光光度计(NanoDrop 2000c，美

国)测定浓度及纯度，分装后于–80℃保存。 

1)AOB 和 AOA 丰度分析。采用荧光定量 PCR 
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图 1  莱州湾西南岸河口采样站位图 
Fig. 1  Sampling sites along estuaries of southwestern coast of Laizhou Bay 

 
技术测定 AOB-amoA(amoA1F/amoA2R)和 AOA-amoA 

(Arch-amoA-for/Arch-amoA-rev)基因的拷贝数。计算

质粒拷贝数时，分别稀释 AOA 和 AOB 质粒至 10–1 ~ 

10–8，以拷贝数的对数为横坐标，CT 值为纵坐标建

立标准曲线。每个样品 3 次重复，并设不加模板的反

应管为阴性对照。所有 PCR 反应的扩增效率均在

90% 以上，相关系数(R2)均大于 98%。 

2)AOB 和 AOA 群落结构分析。以土壤总 DNA

为模板，采用末端限制性片断长度多态性方法

(T-RFLP)分析盐度梯度土壤中AOB(amoA1F/ amoA2R)

和 AOA(Arch-amoAF/Arch-amoAR)的群落结构。其

中每对引物的前引物 5'端标记有荧光基团 6-羧基荧

光素(FAM)。AOA-amoA 内切酶为 RsaI 和 HhaI，

AOB-amoA 内切酶为 RsaI 和 MspI，酶切产物送生工

生物工程(上海)股份有限公司进行毛细管电泳检测。 

1.5  数据处理与统计分析 

利用 SPSS 统计软件中的单因素方差分析

(ANOVA)检验盐度梯度对硝化潜势、AOB 和 AOA

的丰度及多样性的影响，并利用最小显著差异法

(LSD)比较不同盐度间的差异；利用 Spearman 相关性

分析检验硝化潜势、AOB 和 AOA 的丰度及多样性与

环 境 因 子 间的 关 系 。 通过 群 落 生 态分 析 软 件

PRIMER-6对 AOA和 AOB的群落结构进行非度量多

维尺度(NMDS)排序，并利用 ANOSIM 检验盐度梯度

对 AOB 和 AOA 群落结构的影响。利用 CANOCO 软

件中的典范对应分析(CCA 或 RDA)探索氨氧化微生

物群落结构与环境变量之间的关系。 

2  结果与分析 

2.1  土壤理化因子 

本研究获得的所有样品可划分为低盐度(盐度平

均值 6.8‰，变幅 6.4‰ ~ 7.6‰)、中盐度(盐度平均

值 16.44‰，变幅 12.5‰ ~ 23.9‰)、高盐度(盐度平

均值 44.47‰，变幅 34.7‰ ~ 51.3‰)3 个梯度[11], 其

中低盐度包括站位 YR05、JR01、DR01，中盐度包括

站位 YR01、YR04、BR01、BR02、DR03、JR02、JR03、

JR04，高盐度包括 YR02、DR02、YR03。pH 范围为

7.35 ~ 7.58，属于弱碱性土壤。无机氮营养盐中以

NO3
–-N 为主，其中，低、中、高盐度土壤 NO3

–-N 含

量平均值分别为 6.05、26.37 和 23.25 mg/kg。NH4
+-N

和 NO2
–-N 含量不同盐度梯度间差别不大。全氮含量

范围为 0.59 ~ 0.88 g/kg，总有机碳含量 5.77 ~ 

7.19 g/kg(表 1)。 

2.2  土壤硝化潜势 

从图 2 中可以看出，高盐度土壤硝化潜势平均为

0.12 μg/(g·h)，与低盐度 (0.28 μg/(g·h))和中盐度

(0.33 μg/(g·h))相比显著降低(P<0.01)，说明高盐度显

著抑制了土壤的硝化潜势。 
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表 1  土壤样品理化因子(n=3) 
Table 1  Physicochemical parameters of saline soils of southwestern coast of Laizhou Bay  

盐度 

梯度 

pH 盐度 
(‰) 

含水量 
(%) 

NO3
–-N 

(mg/kg) 
NO2

–-N 
(mg/kg) 

NH4
+-N 

(mg/kg) 
全氮 
(g/kg) 

总有机碳 
(g/kg) 

粒径 
(d0.5, μm)

低盐度 7.40 ± 0.15 6.8 ± 0.57 27.00 ± 3.04 6.05 ± 0.37 0.74 ± 0.25 0.09 ± 0.03 0.68 ± 0.20 7.19 ± 2.63 37.61 ± 19.97

中盐度 7.35 ± 0.20 16.44 ± 3.85 21.59 ± 2.26 26.37 ± 42.93 0.65 ± 0.36 0.11 ± 0.07 0.88 ± 1.12 6.47 ± 3.57 56.83 ± 23.01

高盐度 7.58 ± 0.31 44.47 ± 8.68 10.20 ± 10.32 23.25 ± 30.1 0.59 ± 0.16 0.093± 0.006 0.59 ± 0.09 5.77 ± 1.48 33.69 ± 35.26

注：d0.5 表示平均粒径，指粒度累计分布中 50% 所对应的直径。 

 

 

(柱图上方不同小写字母表示组间差异显著(P<0.05)，下同) 

图 2  不同盐度梯度土壤的硝化潜势 
Fig. 2  Nitrification potentials in soils under different salinity 

gradients  

2.3  基于 amoA 基因荧光定量 PCR 的 AOB 和

AOA 丰度 

莱州湾滨海盐土中 AOB 的丰度为 104 ~ 105 

copies/g 土，AOA 的丰度为 106 copies/g 土(图 3)。所

有样品中 AOA-amoA 基因丰度高出 AOB-amoA 约 2

个数量级，说明莱州湾滨海盐土中的氨氧化微生物群

落以 AOA 为主。 

AOA-amoA 基因丰度在中盐度土壤中的平均值

最高，为 9.92×106 copies/g 土，其次是低盐度土壤

(8.45×106 copies/g 土)，高盐度土壤中最低(5.28×106 

copies/g 土)，其中高盐度土壤中 AOA-amoA 的丰度

显著低于低、中盐度土壤(P<0.05，图 3A)。 

 

图 3  不同盐度梯度间 AOA(A)和 AOB(B)amoA 基因丰度的比较 
Fig. 3  Abundances of AOA (A) and AOB (B) amoA in soils under different salinity gradients   

 
AOB-amoA 基因丰度在盐度梯度间存在极显著

性差异(P<0.01，图 3B)，其中低盐度土壤 AOB-amoA

基因丰度为 3.48×105 copies/g 土，显著高于中盐度土

壤 (4.90×104 copies/g 土 ) 和高盐度土壤 (4.16×104 

copies/g 土)。 

2.4  基于 T-RFLP 分析的土壤 AOA 和 AOB 多样

性和群落结构 

除样品 JR05 的 AOA-amoA 基因没有获得理想的

结果外，其他样品经 T-RFLP 分析发现，AOA-amoA

和 AOB-amoA 的 T-RF 数目在低、中、高盐度土壤中

均无显著性差异 (表 2)。AOA 的均匀度指数和

Shannon 指数在低、高盐度土壤中差异不显著(P>0.05)，

但均显著高于中盐度土壤(P<0.05)(表 2)。 

NMDS 分析结果显示，所有样品的 AOA 类群

可分为 2 个群组：A 组(BR01、BR02、DR03、YR04、

JR01、YR02 和 YR03)和 B 组(JR04、JR02、JR03、

YR01 和 DR02)。低盐度样品 DR01 的 AOA 群落结

构与其他样品差异较大(图 4A)。ANOSIM 检验(表

3)发现， AOA 的群落结构不受盐度梯度影响

(P=0.23)。AOB 的 NMDS 分析结果(图 4B)显示，

所有样品被分为 3 个群组：A 组包括 DR01、DR02、

DR03、JR01 和 BR01；B 组包括 YR01、YR02、

YR03、YR05、JR03、和 BR02；C 组包括 YR04

和 JR04。 
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表 2  基于 T-RFLP 分析的滨海盐土 AOA 和 AOB 的多样性指数 
Table 2  Diversity indexes of AOA and AOB in saline soils based on T-RFLP analysis 

AOA-amoA AOB-amoA 盐度梯度 

T-RF 数目 均匀度指数 Shannon 指数 T-RF 数目 均匀度指数 Shannon 指数 

低盐度 14.50 ± 4.50 a 0.81 ± 0.06 a 2.32 ± 0.08 a 12.50 ± 5.31 a 0.71 ± 0.09 a 1.73 ± 0.54 a 

中盐度 14.10 ± 1.19 a 0.59 ± 0.77 b 1.62 ± 0.39 b 13.00 ± 1.94 a 0.77 ± 0.06 a 1.96 ± 0.25 a 

高盐度 19.00 ± 1.53 a 0.75 ± 0.06 a 2.21 ± 0.17 a 15.67 ± 2.03 a 0.80 ± 0.06 a 2.20 ± 0.26 a 

P 值 0.14 0.27 0.10 0.47 0.63 0.52 

注：盐度梯度间的总体差异水平用 P 值指征；同列不同小写字母表示组间差异显著(P<0.05)。 

 

图 4  AOA(A)和 AOB(B)amoA 基因群落结构的非度量多维标度(NMDS)分析 
Fig. 4  NMDS analysis of community composition of AOA and AOB amoA genes in saline soils 

 

表 3  盐度梯度间 AOA 和 AOB amoA 基因群落结构的

ANOSIM 分析 
Table 3  ANOSIM analysis for groupings of AOA and AOB amoA 

gene communities between salinity gradients 

分组 R 值 P 值 分组 R 值 P 值

AOA 0.12 0.23 AOB –0.16 0.89

高盐度 vs 低盐度 –0.12 0.75 高盐度 vs 低盐度 –0.21 0.88

高盐度 vs 中盐度 0.43 0.07 高盐度 vs 中盐度 –0.08 0.66

中盐度 vs 低盐度 0.08 0.40 中盐度 vs 低盐度 –0.04 0.60

注：R 值用来检验组间(两组或多组)差异是否显著大于组内

差异，P<0.05 时表示组间差异大于组内差异。 

 

2.5  土壤 AOA 和 AOB 丰度、多样性和群落结构

及环境因子间的关系 

从表 4 可以看出，莱州湾滨海盐土的硝化潜势与

盐度(ρ= –0.58)和 pH(ρ= –0.55)显著负相关(P<0.05)，

而与 NO3
–-N 水平显著正相关(ρ=0.37，P<0.05)。AOA

的丰度与土壤 pH 显著正相关(ρ=0.39，P<0.05)，而与

土壤全氮(ρ= –0.36)、总有机碳(ρ= –0.37)、NH4
+-N(ρ= 

–0.45)和 NO2
–-N 含量(ρ= –0.33)显著负相关(P<0.05)。

AOB 的丰度与所有环境因子的相关性均不显著

(P>0.05)。另外，AOA/AOB 比值与土壤 pH 显著正相

关(ρ=0.36，P<0.05)，而与全氮含量(ρ= –0.39，P<0.05)

显著负相关。AOA 和 AOB 的 Shannon 指数与所有环

境因子均无显著相关性(P>0.05)。典范对应分析发

现，AOA 和 AOB 的群落结构与所有环境因子均无显

著性相关(P>0.05)。 

将硝化潜势与微生物指标(amoA 丰度、AOA/AOB

比值、Shannon 指数)进行 Spearman 相关分析发现，

硝化潜势与 AOA 和 AOB的 amoA 基因丰度并无显著

相关(P>0.05)，但与 AOA/AOB 比值存在显著负相关

关系(ρ= –0.35，P=0.04)；另外，硝化潜势与 AOA 的

Shannon 指数也呈显著负相关关系(ρ= –0.68，P=0.008)。 

表 4  AOA 和 AOB 丰度、多样性指数与环境因子间的

Spearman 相关性(ρ值) 
Table 4  Spearman’s correlation coefficients (ρ) of nitrification 
potential, abundance and Shannon index of AOA and AOB with 

physicochemical factors 

amoA 基因丰度 Shannon 指数 硝化潜势

AOA AOB AOA/AOB AOA AOB

pH –0.55* 0.39* 0.03 0.36* 0.29 0.14

盐度 –0.58* –0.30 –0.29 0.32 0.29 0.39

含水量 0.10 0.45 0.35 0.01 0.49 0.49

粒径 0.08 0.14 –0.2 0.31 0.39 0.47

全氮 0.15 –0.36* 0.04 –0.39* 0.41 0.36

总有机碳 0.00 –0.37* 0.03 –0.28 0.51 0.29

铵态氮 0.08 –0.45* –0.05 –0.32 0.14 0.35

0.00 –0.33* –0.17 –0.28 0.74 0.64亚硝态氮

硝态氮 0.37* –0.28 0.04 –0.05 0.44 0.29

硝化潜势 – –0.035 0.281 –0.35* –0.68** –0.215

注：ρ 为 Spearman 相关系数；AOA/AOB 为 AOA-amoA 与

AOB-amoA 丰度的比值；*、**分别表示相关性达 P<0.05 和 P<0.01

显著水平。 
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3  讨论 

3.1  莱州湾西南岸滨海盐土特性 

莱州湾河口区土壤具有明显的盐度梯度特征，盐

度范围为 6.4‰ ~ 51.3‰，跨度较大，总体沿入海方

向呈升高趋势。土壤属弱碱性，肥力较低，无机氮

(NH4
+-N、NO3

–-N 和 NO2
–-N 总和 )含量在 4.33 ~ 

132.98 mg/kg，远远低于耕地的氮水平，有机碳含量

也低于一般土壤水平[12]。 

3.2  滨海盐土硝化潜力的特征及影响因素 

莱州湾滨海盐土的潜在硝化速率在 0.11 ~ 

0.51  μg/(g·h)，处于大多数河口区硝化速率的低值区
[13-14]，可能的原因是这些河口区的研究对象为沉积

物，其中氮含量相对较高，而本研究区域土壤 NH4
+-N

含量非常低，平均仅为 0.14 mg/kg，因此限制了硝化

活性。将所有样品按盐度高(34.7‰ ~ 51.3‰)、中

(12.5‰ ~ 23.9‰)、低(6.4‰ ~ 7.6‰)分组发现，土壤

硝化潜势并不是简单地随盐度升高而降低，而是中盐

度最高，但与低盐度差异不显著，高盐度最低(图 2)。

该结果与以往的报道一致，比如 Colne 河口 [14]、

Randers Fjord 河口[15]和 Douro 河口[16]。盐度对硝化

潜势的影响机制还不明确。有研究认为，盐度升高会

降低土壤对 NH4
+-N 的吸附能力[17]，使氨氧化反应的

底物减少，因此限制了氨氧化活性。在低盐度情况下，

土壤 NH4
+-N 可利用性较高，高浓度 NH4

+-N 可能会抑

制很多氨氧化微生物类群的活性[13]，特别对 AOA 具

有抑制作用[18]；中盐度土壤的 NH4
+-N 水平可能更适

合氨氧化活性；而高盐度土壤中 NH4
+-N 可利用性低，

又限制了氨氧化活性[12]。同时有研究认为，盐度变

化会影响氨氧化微生物的生理，改变氨氧化微生物的

群落结构，进而影响土壤氨氧化活性[19]。 

Spearman 相关性分析显示(表 5)，除盐度外，硝

化潜势还与 pH 显著负相关。莱州湾西南岸土壤 pH

范围为 7.11 ~ 7.94，属于弱碱性土壤。大量研究表明，

土壤 pH 是影响硝化活性的关键因素，pH 7.5 ~ 8.5

是土壤硝化活性的最佳 pH 范围，而酸性和碱性条件

都会抑制土壤的硝化活性[20-21]。一方面可能是碱性和

酸性条件下产生的自由 NH3 和亚硝酸对氨氧化微生

物细胞的毒性作用限制了硝化活性[22]；另一方面可

能是酸性条件下，NH3 被离子化变成 NH4
+，增加了氨

氧化的能量需求[23]。按照这些假设，本研究中的 pH

范围应该比较适合土壤的硝化活性，然而结果却是硝

化活性随土壤 pH 的升高而降低，推测其可能原因是，

该区域土壤碱度升高是海水入侵导致的土壤盐渍化

所致，因此，这种负相关可能是盐度和 pH 共同作用

的结果。 

3.3  滨海盐土氨氧化微生物的丰度特征和环境响

应 

莱州湾滨海盐土所有样品中氨氧化微生物以

AOA 为主，这与国内外大多数河口环境的研究结果

相一致[13,24]。当然，也有例外，在 Douro 河口[16]和

Cochin 河口[25]，AOB 的丰度显著高于 AOA，较高的

NH4
+-N 水平被认为可能是造成这种特殊现象的主要

原因。AOA-amoA 基因丰度在中盐度土壤中较高，高

盐度土壤中最低(图 3A)，而 AOB 丰度对盐度的响应

趋势与 AOA 不同，在中、高盐度土壤中均被显著抑

制(图 3B)。AOA 和 AOB 对盐度梯度的响应与很多

河口类似[26]，即相对于 AOB，AOA 对盐度的耐受能

力更高。这可能是由于 AOA 和 AOB 对 NH4
+-N 亲和

力的不同所导致的[27]，即 AOB 偏爱高 NH4
+-N 环境，

低盐促进土壤对 NH4
+-N 的吸附，因而有利于 AOB 的

生长；而 AOA 对 NH4
+-N 的亲和力较高，偏爱低

NH4
+-N 环境，中盐度土壤的 NH4

+-N 水平可能比较适

合 AOA 生长。当然，也有可能是 AOA 和 AOB 细胞

对盐度的生理反应不同从而导致了这种生境选择[19]。

AOA 丰度与土壤 pH 显著正相关，与已有的认知

“AOA 在酸性环境中占主导，而 AOB 在中性和碱性

土壤中占优势”相悖[20,23]。在莱州湾西南岸盐土中，

土壤 pH 在氨氧化微生物的适宜范围内，此时 pH 的

影响比较弱，而有限的氮底物则可能是氨氧化微生物

生长的限制因素，pH 越高，越利于 NH4
+-N 向 NH3

的转化，因而促进了 AOA 的生长。此外，AOA 丰度

与土壤肥力显著负相关(表 5)。一般情况下，AOA 在

肥力低的环境中贡献较大，主要是因为 AOA 对底物

氨的亲和力远高于 AOB[27]，因此在低肥力土壤中更具

竞争优势。白浪河口有效氮含量最低，因此，该区域

AOA 丰度明显高于其他河口，而 AOB 丰度则相反。 

3.4  滨海盐土氨氧化微生物群落的分布特征 

盐度被认为是控制河口区 AOB 和 AOA 群落结

构和多样性最主要的因素。Bernhard 等[13]发现在低、

中盐度样品中，AOB 主要隶属于亚硝化螺菌属相关

类群以及亚硝化单胞菌属，而在高盐度环境中，AOB

群落结构演替为以亚硝化螺菌属为主。另外，在韦斯

特谢尔德河口，低盐度站点 AOB 的多样性较高盐度

站点高[28]。在对旧金山湾沉积物 AOA 的分析中发

现，来自低盐度河口区的 AOA 形成了独特的低盐

度类群[6]。然而本研究中，盐度对 AOB 和 AOA 的

多样性和群落结构均无显著影响。 
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3. 5  硝化潜势与氨氧化微生物的关系 

硝化潜势与 AOA 或 AOB 的丰度均无显著相关

性，而与 AOA/AOB 比值显著负相关(表 5)。这说明

在莱州湾西南岸滨海盐土中，虽然 AOA 是优势氨氧

化菌，但其丰度变化并不能很好地解释氨氧化活性的

变化。该结果与之前本课题组在该区域碱土中(盐度

0.52‰，pH 8.0)添加生物质炭后，硝化潜势与 AOA

丰度显著相关的结果不一致[29]，暗示了环境因素(比

如盐度及其造成的 NH4
+-N 有效性差异，以及生物质

炭添加干预)是调控该区域滨海盐土硝化潜势的主要

因素。而且，即使该环境中 AOA 在丰度上占优势，

这些 AOA 也不一定表现氨氧化活性。另外，

AOA/AOB 比值一般受土壤 NH4
+-N 水平调控，随

NH4
+-N 水平的升高而降低。在本研究贫瘠的土壤中，

NH4
+-N 恰恰是硝化活性的限制因素，因此硝化潜势

与 AOA/AOB 比值间的负相关关系，有可能是其对氮

素需求的间接表现。 

4  结论 

莱州湾西南岸滨海盐土是非常脆弱的生态系统，

盐度高、pH 高、营养匮乏。在这种环境中，盐度的

波动对土壤氨氧化活性和功能微生物都会产生剧烈

的影响。总体来说，中盐度(12.5‰ ~ 23.9‰)比较适

宜土壤硝化活性，而高盐度会显著抑制硝化活性。

AOA 和 AOB 对盐度波动响应并不一致：AOA 偏爱

中盐度环境，而 AOB 则更喜低盐度环境。盐度和 pH

造成的土壤氮素有效性的变化可能是影响滨海盐土

硝化活性和微生物丰度及群落组成的核心因素。 
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