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摘  要：针对兰州新区城市绿化带土壤盐分含量高严重影响苗木和草坪成活率的问题，以兰州新区绿化带盐渍化土壤为研究对象，

采用温室盆栽法，以不施肥为对照(CK)，研究了添加禾康(T1)、乳酸菌(T2)、磷石膏(T3)、炭基肥(T4)、免申耕(T5)和磷酸脲(T6) 6 种

盐碱土改良剂对草坪根际土壤化学、生物学特性的影响。结果表明：与 CK 处理相比，施用 6 种改良剂均能降低草坪根际土壤 pH，

提升有机质、速效磷、微生物生物量碳氮磷含量及碱性磷酸酶、脱氢酶活性；显著降低土壤细菌群落丰富度和多样性指数(Chao1

和 Shannon-wiener)；根际土壤细菌群落均以变形菌门、拟杆菌门、放线菌门、芽单胞菌门和酸杆菌门为主，其中 T4、T6 处理显著

提高了变形菌门的相对丰度，T2 处理显著增加了放线菌门的相对丰度，T1 处理显著提升了芽单胞菌门和酸杆菌门的相对丰度。冗余

分析和 Monte Carlo 置换检验结果显示，根际土壤碱解氮、有效磷含量是不同土壤改良剂处理细菌群落结构演变的重要因素。 
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Effects of Salinized Soil Amendments on Diversity of Bacterial Community in Turfgrass 
Rhizosphere 
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Abstract: High soil salinity content seriously affects the survival of nursery-grown plants and lawns in urban green belt in 

Lanzhou New Area. In this study the saline soil in the green belt of Lanzhou New Area was taken as the study object, the effects 

of no fertilization (CK), six kinds of saline-alkali soil amendments of Hekang (T1), lactobacillus (T2), phosphogypsum (T3), 

carbon-based fertilizer (T4), no application for farming (T5), and urea phosphate (T6) on the chemical and biological 

characteristics of turf rhizosphere soil were studied by a pot experiment. The results show that compared with CK, soil pH is 

decreased, while the contents of soil organic matter, available phosphorus, microbial biomass carbon, nitrogen, and phosphorus, 

and the activities of alkaline phosphatase and dehydrogenase are increased after the application of the amendments. Soil bacterial 

community richness and diversity indices (Chao1 and Shannon-wiener) are significantly lower than CK, and Proteobacteria, 

Actinobacteria, Bacteroidetes, Acidobacteria, and Gemmatimonadetes are the special bacteria. T4 and T6 significantly increase the 

relative abundance of Proteobacteria, T2 significantly increases the relative abundance of Actinobacteria, and T1 significantly 

increases the relative abundance of Gemmatimonadetes and Acidobacteria. Redundancy analysis and Monte Carlo permutation 

test show that soil available nitrogen and phosphorus contents are important driving force of bacterial composition. 

Key words: Lanzhou New Area; Lawn; Saline-alkali soil amendment; Rhizosphere soil 
 

盐碱土是由多种自然环境因素和人为活动因素

综合作用形成的不同程度盐碱化土壤的统称[1]。盐碱

土盐分含量高，营养物质含量低，无法保证植物正常

生理需求，对植物有毒害作用，影响其生长发育[2]。
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盐碱土改良剂可以降低土壤含盐量，增加土壤团聚体

数量，增大土壤孔隙度，改善土壤结构[3]；可以降低

土壤 pH 及碱化度，提升土壤有机质、营养元素含量

及土壤碳库管理指数[4]，加快土壤微生物代谢速率，

增加根系分泌物，促进根际微生物的生长和繁殖。研

究发现，添加盐碱土改良剂可改变土壤细菌群落结

构，显著提高细菌 Chao1 和 Shannon 多样性指数，

增加盐渍土细菌 OTUs 和盐渍土中可观测物种数[5]。

因此，研究不同盐碱土改良剂对细菌群落多样性的影

响，有助于盐渍化土壤改良与修复的综合评价。 

有关兰州新区土壤盐渍化改良研究已有文献报

道。卢建男等[6]和彭晓莉等[7]研究表明，绿化植被和

改良剂配合使用能够有效改善土壤肥力，降低土壤盐

分和 pH；唐让云等[8]在秦王川通过淋洗与植物作用

耦合对盐渍化土壤进行改良，发现土壤全盐和盐分离

子含量均有效降低；刘铁军[9]研究表明，在兰州新区

盐碱土中施入不同土壤改良剂后均能改善土壤理化

性质，提升草坪质量。目前有关兰州新区城市绿化带

盐渍化土壤改良的研究少见报道。而近年来，生物质

炭[10]、康地宝[11]、磷石膏[12]、禾康[13]等盐碱土改良

剂在生产中被大量使用，并取得较好效果。因盐渍化

土壤类型多样且受气候、地下水位的影响，不同改良

剂在不同类型盐渍化土壤上的应用效果不同。为此，

本研究以兰州新区城市绿化带盐渍化土壤为研究对

象，探讨 6 种不同类型的改良剂对草坪根际土壤细菌

多样性与群落结构的影响，以为兰州新区城市绿化带

土壤改良提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  供试材料 

供试土壤为兰州新区秦王川城市绿化带土壤，土

壤类型为灰钙土，其电导率、pH、全盐、有机质、

碱解氮、有效磷、速效钾含量分别为 2.11 mS/cm、

8.01、3.45 g/kg、9.18 g/kg、96.37 mg/kg、2.55 mg/kg

和 162.81 mg/kg。 

供试 6 种土壤改良剂为：禾康(T1)、乳酸菌(T2)、

磷石膏(T3)、炭基肥(T4)、免申耕(T5)、磷酸脲(T6)。

其中，T1 是一种专门用于盐碱地改良的液体化肥，

可快速降低土壤含盐量和酸碱度，改善土壤理化性

状，大幅提高作物产量和品质。T5 在水分子的作用

下释放阴离子或阳离子和土壤中的 H+或 OH–结合，

起调节土壤酸碱性的作用，能增加土壤盐基交换量，

增强土壤缓冲性能和保肥性能，提高土壤有效养分含

量，提升作物吸收利用养分的能力。T6 为尿素磷酸

盐，CO(NH2)2·H3PO4。T1、T5、T6 可从市场上购买。

T4 为复合菌剂，含磷酸二铵、尿素、硫酸钾和木炭

粉，由甘肃金九月肥业有限公司提供；T3 是化工磷

肥的废渣，由甘肃省农业科学院土壤肥料与节水农

业研究所提供；T2 由安徽格拉特生物化学有限公司

提供。 

供试草坪草种为正义高羊茅(Festuca arundinacea 

Justice)、派尼紫羊茅(Festuca rubra Penny)、绿宝

石多年生黑麦草(Lolium perenne Emerald)，由甘肃

农业大学草业学院提供，播种量分别为 40.0、10.0、

20.0 kg/hm2，混播比例为 4∶1∶2。 

1.2  试验设计 

采用单因素完全随机设计进行盆栽试验，设 7

个处理，每个处理重复 4 次，共计 28 盆。其中 CK

为不施肥，T1 为施用禾康 75 L/hm2，T2 为施用乳酸

菌 75 L/hm2，T3 为施用磷石膏 3 600 kg/hm2，T4 为施

用炭基肥 1 800 kg/hm2，T5 为施用免申耕 75 L/hm2，

T6 为施用磷酸脲 900 kg/hm2。 

试验于 2021 年在甘肃省农科院温室进行。试验

用盆上下部直径、盆高分别为 33.3、23.0、44.5 cm，

每盆装土 30.0 kg。按试验设计，先将土壤与肥料混

合均匀装入盆中，加适量水稳定 1 周后，即 2021 年

5 月 18 日每盆播种饱满、均匀、无病虫害的 3 种草

种，播深 1 ~ 2 cm，播后定期浇水。于 2021 年 9 月

18 日进行采样。采样时，抖掉根系外围土，用毛刷

取紧贴在根系上的土壤，每个处理的 4 次重复混合后

作为 1 个根际土样品，并将其分为 3 份，一份在–80 ℃

冰箱中保存用于土壤微生物总 DNA 提取，一份在

4 ℃下保存用于土壤微生物生物量及酶活性测定，一

份自然风干过 2 mm 筛后用于土壤化学性质测定。 

1.3  测定指标及方法 

土壤化学指标测定参考鲍士旦[14]的方法进行，

其中碱解氮(AN)、有效磷(AP)、速效钾(AK)、有机

质 (SOM) 含 量 分 别 采 用 碱 解 扩 散 法 、 0.5 mol/L 

NaHCO3 浸提–钼锑抗比色法、NH4OAc 浸提–火焰光

度法、重铬酸钾容量法(外加热法)测定，pH 为土水

比 1∶5(m/V)悬液用 pHS-4 智能酸度计测定，全盐

(TDS)采用离子总量法计算。 

土壤酶活性测定参考关松荫[15]的方法进行，其

中土壤脲酶(UA)采用靛酚蓝比色法测定，碱性磷酸

酶(APA)采用磷酸苯二钠比色法测定，过氧化氢酶

(CA)采用高锰酸钾滴定法测定，脱氢酶(DHA)采用氯

化三苯基四氮唑(TTC)比色法测定。 

土壤微生物生物量碳(MBC)[16]、氮(MBN) [16]、
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磷(MBP) [17]含量采用氯仿熏蒸法测定，其中 MBC 

=(熏蒸土壤有机碳质量分数–未熏蒸土壤有机碳质量

分数)/0.38；MBN =(熏蒸土壤全氮质量分数–未熏蒸

土壤全氮质量分数)/0.45；MBP =(熏蒸土壤全磷质量

分数–未熏蒸土壤全磷质量分数)/0.4。 

土壤基因组 DNA 的提取和 PCR 扩增：采用

CTAB 法对样本基因组 DNA 进行提取，用琼脂糖凝

胶电泳检测 DNA 的纯度和浓度；取适量 DNA 于离

心管中，用无菌水稀释样品至 1 ng/μL，并以稀释后

的基因组 DNA 为模板，使用带 Barcode 的特异引物，

New England Biolabs 公司的 Phusion® High-Fidelity 

PCR Master Mix with GC Buffer 和高效高保真酶进行

PCR，以确保扩增效率和准确性。用引物 515F(5′-GTG 

CCAGCMGCCGCGGTAA-3′)与 806R(5′-GGACTAC 

HVGGGTWTCTAAT-3′)对其 V4 区基因片段进行扩

增，每个样品重复 3 次。反应产物用 2%琼脂糖凝胶

电泳检测。使用 NEBNext® UltraTM IIDNA Library 

Prep Kit 建库试剂盒进行文库构建后用 NovaSeq6000

进行上机测序(诺禾致源生物信息科技有限公司，北

京)。下机数据经 FLASH(V1.2.11，http://ccb.jhu.edu/ 

software/FLASH/)[18]软件对样本的 reads 进行拼接，

得到 Raw Tags；用 fastp 软件对 Raw Tags 进行质控，

得到 Clean Tags；用 Usearch 软件将 Clean Tags 与数

据库进行比对以检测嵌合体并进行去除[19]，得到有

效数据(Effective Tags)，然后用 QIIME2 软件中的

DADA2 模块进行降噪并过滤去除丰度小于 5 的序

列，得到 ASVs(Amplicon Sequence Variants，即扩增

子序列变异)[20]和特征表。 

1.4  数据分析 

用 Excel 2016 进行数据统计，用 SPSS 20.0 软件

对数据进行单因素方差分析(One-way ANOVA)，用

Duncan 法对数据进行多重比较。采用 QIIME2 软件

计算 observed_otus、Shannon、Simpson、Chao1、goods 

coverage、dominance 和 Pielou’e 指数，并绘制物种

累积箱形图[21]；采用 CANOCO 4.0 软件对丰度前 10

位的细菌门优势群落与土壤环境指标间的相互关系

进行冗余分析(RDA)，并采用 Monte Carlo 置换检验

计算因子的重要性，其中置换次数设为 999 次，显著

性水平为 P<0.05[22]。 

2  结果与分析 

2.1  根际土壤化学及生物学性质 

由表 1 可知，不同盐碱土改良剂对草坪根际土壤

化学及生物学性质影响显著(P<0.05)。其中 T2、T5

处理的全盐含量显著小于 CK 处理，其余处理与 CK

处理差异不显著；T2、T6 处理的速效钾含量显著小于

CK 处理，其余处理均显著大于 CK 处理；T1、T3 处

理的碱解氮含量显著小于 CK 处理，其余处理均显著

大于 CK 处理；各改良剂处理的 pH 呈降低趋势，而

脱氢酶活性呈增大趋势；T4、T6 处理的过氧化氢酶活

性显著小于 CK 处理，T2、T5 处理显著大于 CK 处理，

其余处理与 CK 处理差异不显著；T2、T3 处理的脲酶

活性显著大于 CK 处理，T6 处理与 CK 处理差异不显

著，其余处理均显著小于 CK 处理；各处理的有机质、

有效磷、微生物生物量碳氮磷含量及碱性磷酸酶活性

均显著高于 CK 处理。 

表 1  盐碱土改良剂对草坪根际土壤化学及生物学性质的影响 
Table 1  Effects of saline alkali soil amendments on chemical and biological properties of turf rhizosphere  

指标 CK T1 T2 T3 T4 T5 T6 

TDS (g/kg) 3.36 ± 0.02 a 3.39 ± 0.02 a 3.12 ± 0.05 c 3.34 ± 0.14 a 3.41 ± 0.06 a 3.22 ± 0.08 b 3.31 ± 0.07 a

pH 7.91 ± 0.01 a 7.84 ± 0.03 a 7.89 ± 0.01 a 7.86 ± 0.01 a 7.85 ± 0.04 a 7.89 ± 0.01 a 7.88 ± 0.01 a

SOM (g/kg) 8.99 ± 0.49 e 10.58 ± 0.94 c 11.58 ± 0.03 bc 12.49 ± 0.79 b 9.66 ± 0.81 d 15.96 ± 1.13 a 12.18 ± 1.11 b

AK (mg/kg) 227.84 ± 1.48 d 277.11 ± 2.41 b 163.30 ± 2.66 f 279.23 ± 2.63 b 554.04 ± 1.78 a 249.78 ± 2.57 c 185.77 ± 2.18 e

AP (mg/kg) 2.90 ± 0.13 f 4.23 ± 0.07 d 3.46 ± 0.09 e 6.40 ± 0.17 c 7.37 ± 0.26 b 4.05 ± 0.01 d 8.93 ± 0.12 a

AN (mg/kg) 77.58 ± 2.56 c 57.40 ± 4.53 e 81.02 ± 2.76 b 64.19 ± 3.50 d 90.56 ± 5.42 a 81.87 ± 2.28 b 85.16 ± 4.04 a

CA (mL/(g·h)) 0.88 ± 0.02 b 0.80 ± 0.04 b 1.14 ± 0.01a 0.91 ± 0.02 b 0.70 ± 0.04 c 1.02 ± 0.04 a 0.70 ± 0.04 c

UA (mg/(g·24h)) 0.78 ± 0.06 b 0.41 ± 0.10 c 1.01 ± 0.08 a 1.08 ± 0.05 a 0.30 ± 0.06 d 0.15 ± 0.01 e 0.80 ± 0.04 b

DHA (mg/(g·24h)) 0.006 ± 0.00 a 0.014 ± 0.00 a 0.009 ± 0.00 a 0.016 ± 0.01 a 0.015 ± 0.00 a 0.008 ± 0.00 a 0.013 ± 0.01 a

APA (mg/(g·24h)) 0.72 ± 0.35 c 0.96 ± 0.26 a 0.92 ± 0.28 a 0.97 ± 0.06 a 1.00 ± 0.39 a 0.81 ± 0.09 b 0.87 ± 0.15 b

MBC (mg/kg) 46.74 ± 2.31 f 237.69 ± 1.36 b 102.98 ± 2.84 d 148.90 ± 3.65 c 141.60 ± 4.27 c 72.12 ± 3.18 e 253.06 ± 2.04 a

MBN (mg/kg) 3.64 ± 0.16 e 5.89 ± 0.13 d 8.41 ± 0.19 c 5.02 ± 0.11 d 20.10 ± 0.22 a 16.59 ± 0.87 b 8.02 ± 0.72 c

MBP (mg/kg) 49.45 ± 2.95 d 67.19 ± 4.69 b 55.89 ± 1.04 c 77.26 ± 3.53 a 74.45 ± 3.85 a 66.46 ± 4.88 b 63.92 ± 1.57 b

注：数据为平均值 ± 标准差(n=3)，同行不同小写字母表示处理间差异在 P<0.05 水平显著；TDS、SOM、AN、AP、AK、CA、

UA、DHA、APA、MBC、MBN、MBP 分别表示全盐、有机质、碱解氮、有效磷、速效钾、过氧化氢酶、脲酶、脱氢酶、碱性磷酸酶、

微生物生物量碳、氮、磷；下同。 
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2.2  根际土壤细菌 Alpha 多样性 

由表 2 可知，经高通量测序并过滤去除低质量序

列后，CK、T1、T2、T3、T4、T5、T6 处理的有效序

列在 53 856 ~ 61 240 范围内变动；各改良剂处理的

OTUs 数目、Chao1 指数、Shannon-wiener 指数均显

著小于 CK 处理，Pielou’e 和 Simpson 指数差异不显

著；各处理文库的覆盖度均在 99% 以上，结合样品

箱形图(图 1)可知，测序数据样本量充分、物种丰富度

较高，能够准确反映土壤细菌群落真实信息。由图 2

可知，所有样品共有 OTUs 数目为 931 个，其中 CK、

T1、T2、T3、T4、T5、T6 处理所特有的 OTUs 数目分

别为 912、618、629、687、512、596 和 659 个。 

表 2  样品序列数统计、丰富度与多样性指数 
Table 2  Sample sequence numbers statistics, richness and diversity indices 

指标 CK T1 T2 T3 T4 T5 T6 

有效序列 56 059 ± 510.63 56 661 ± 270.91 61 240 ± 260.89 58 033 ± 210.03 56 252 ± 302.16 53 856 ± 197.86 60 748 ± 258.57

OUT 数目 2 029 ± 7.77 a 1 893 ± 8.93 c 1 925 ± 9.70 b 1 930 ± 5.01 b 1 839 ± 7.35 c 1 885 ± 8.57 c 1 744 ± 2.90 d

Chao1 指数 2 035.42 ± 7.31 a 1 898.09 ± 8.38 c 1 938.66 ± 4.75 b 1 937.80 ± 4.28 b 1 847.68 ± 7.82 c 1 890.41 ± 5.13 c 1 754.91 ± 3.38 d

Pielou’e 指数 0.91 ± 0.00 a 0.90 ± 0.01 a 0.88 ± 0.01 a 0.89 ± 0.02 a 0.88 ± 0.01 a 0.91 ± 0.00 a 0.85 ± 0.06 a 

覆盖度 (%) 99.90 ± 0.00 a 99.90 ± 0.01 a 99.87 ± 0.00 a 99.90 ± 0.00 a 99.90 ± 0.00 a 99.93 ± 0.00 a 99.87 ± 0.00 a

Simpson 指数 0.998 ± 0.00 a 0.997 ± 0.00 a 0.992 ± 0.00 a 0.994 ± 0.00 a 0.995 ± 0.00 a 0.997 ± 0.00 a 0.982 ± 0.02 a

Shannon-wiener
指数 

10.01 ± 0.12 a 9.81 ± 0.08 b 9.57 ± 0.23 b 9.68 ± 0.18 b 9.55 ± 0.18 b 9.84 ± 0.13 b 9.16 ± 0.09 c 

 

 

图 1  α-多样性的物种积累箱形图 
Fig.1  Species accumulation boxplot of α-diversity 

 

图 2  不同处理中 OTUs 分布花瓣图 
Fig. 2  Petal map of OTUs distribution in different treatments 

2.3  根际土壤细菌群落分布 

由图 3 可知，各处理细菌群落相对丰度从大到小

位于前 10 位的细菌门分别为：变形菌门(Proteobacteria，

26.9% ~ 38.2%)、拟杆菌门(Bacteroidetes，14.5% ~ 

17.4%)、放线菌门(Actinobacteria，10.0% ~ 16.0%)、

芽单胞菌门(Gemmatimonadetes，5.2% ~ 9.6%)、酸杆

菌门 (Acidobacteria，3.9% ~ 9.0%)、厚壁菌门

(Firmicutes，3.1% ~ 6.8%)、绿弯菌门(Chloroflexi，

3.5% ~ 5.2%)、疣微菌门(Verrucomicrobia，1.6% ~ 

4.2%)、栖热菌门(Deinococcota，0.9% ~ 4.1%)、髌骨

细菌门(Patescibacteria，1.9% ~ 3.0%)，共占细菌总数

的 89.7% ~ 91.7%，且变形菌门、拟杆菌门、放线菌

门、芽单胞菌门和酸杆菌门占细菌总数的 70.5% ~ 

76.1%，说明这 5 个门为细菌优势菌群。其中，变形

菌门在 T4、T6 处理中的相对丰度显著高于 CK 处理

(P<0.05)，其他处理与 CK 处理无明显差异；放线菌

门在 T2 处理中的相对丰度显著高于 CK 处理，在 T4

处理中的相对丰度显著低于 CK 处理(P<0.05)，其他 

处理与 CK 处理差异不显著；芽单胞菌门在 T1 处理

中的相对丰度显著大于 CK 处理，在 T4 处理中的相

对丰度显著小于 CK(P<0.05)，其他处理与 CK 处理

差异不显著；酸杆菌门在 T1 处理中的相对丰度显著

高于 CK 处理(P<0.05)，在 T5 处理中的相对丰度与

CK 处理差异不显著，其余处理均显著低于 CK 处理

(P<0.05)。 

在纲分类水平上(图 4)，各处理细菌群落相对丰

度从大到小位于前 10 位的细菌纲分别为：丙型变形 
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图 3  门分类水平下的细菌群落相对丰度 
Fig. 3  Relative abundance of bacterial community at phylum level 

 

图 4  纲分类水平下的细菌群落相对丰度 
Fig. 4  Relative abundance of bacterial community at class level 

 
菌纲(Gammaproteobacteria)、拟杆菌纲(Bacteroidia)、

变 形 菌 纲 (Alphaproteobacteria)、 放 线 菌 纲

(Actinobacteria)、芽单胞菌纲(Gemmatimonadetes)、

疣 微 菌 纲 (Verrucomicrobiae)、 酸 微 菌 纲

(Acidimicrobiia)、梭菌纲 (Clostridia)、芽孢杆菌纲

(Bacilli)、己科河菌纲(Rhodothermia)，均属于优势菌

门细菌，共占细菌总数的 64.8% ~ 73.9%，且丙型变

形菌纲、拟杆菌纲、变形菌纲和放线菌纲占细菌总数

的 44.8% ~ 58.0%，说明这 4 个纲为细菌优势菌纲。

其中，丙型变形菌纲在 T4、T6 处理中的相对丰度显 

著高于 CK 处理(P<0.05)，其他处理与 CK 处理差异

不显著；放线菌纲在 T2 处理中的相对丰度显著高于

CK 处理(P<0.05)，其他处理与 CK 处理差异不显著；

拟杆菌纲和变形菌纲各处理间相对丰度差异不显著。 

2.4  细菌群落结构与土壤性质的关系 

从细菌门水平对细菌群落结构与土壤环境因子

进行冗余分析(图 5)，结果表明，RDA1、RDA2 分别

解释总变异的 42.88% 和 12.51%。Monte Carlo 置换

检验的结果显示(表 3)，有效磷、碱解氮是主导细菌

群落变化的主要因子。 
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(Proteobacteria：变形菌门；Bacteroidota：拟杆菌门；

Actinobacteriota：放线菌门；Gemmatimonadota：芽单胞菌门；

Acidobacteriota：酸杆菌门；Firmicutes：厚壁菌门；Chloroflexi：

绿弯菌门；Verrucomicrobiota：疣微菌门) 

图 5  细菌群落与土壤环境因子冗余分析 
Fig. 5  Redundancy analysis for bacterial community and soil 

environmental factors 

表 3  Monte Carlo 置换检验结果 
Table 3   Results of Monte Carlo permutation test 

因子 解释率(%) 贡献率 (%) R2 P 

AN 25.5 35.0 6.5 0.004

AP 15.1 20.8 4.6 0.002

UA 5.5 7.5 1.7 0.138

AK 5.7 7.8 1.9 0.148

CA 4.1 5.6 1.4 0.192

APA 3.8 5.2 1.3 0.240

MBC 1.1 1.6 0.4 0.792

TDS 2.6 3.5 0.9 0.420

DHA 0.8 1.1 0.2 0.880

pH 4.8 6.6 1.7 0.152

SOM 1.6 2.2 0.5 0.674

MBP 1.6 2.2 0.6 0.648

MBN 0.7 0.9 0.2 0.956

 

3  讨论 

3.1  盐碱土改良剂对草坪根际土壤化学及生物学

性质的影响 

土壤全盐量是表征土壤盐化程度的重要指标。

本试验表明，施用乳酸菌改良剂(T2)土壤全盐含量

最低，表明乳酸菌有较好的降盐作用。炭基肥(T4)

处理速效钾和碱解氮含量均高于其他处理，这与炭

基肥本身含有一定数量的氮磷钾养分有关。土壤有

机质是表征土壤肥力水平的重要指标，添加 6 种改

良剂后土壤有机质、有效磷含量均升高，其中免申

耕(T5)处理有机质含量提高最显著，磷酸脲(T6)处

理有效磷含量增加最明显，这与磷酸脲含磷(P)量

(≥45%)高有关。 

土壤酶活性可以反映不同土壤生物化学反应的

相对强度和土壤养分状况，敏感地指示土壤质量的变

化，可作为土壤养分循环、土壤质量及健康的重要指

标[23]。本研究中，添加 6 种改良剂后土壤碱性磷酸

酶活性均显著增加，脱氢酶活性有所升高，乳酸菌

(T2)、磷石膏(T3)处理脲酶活性最高，乳酸菌(T2)、免

申耕(T5)处理过氧化氢酶活性最高，这与 Wang 等[24]

对土壤改良剂的研究结论一致，说明乳酸菌处理能够

较好地促进微生物的新陈代谢，提高土壤酶活性。土

壤微生物生物量碳、氮、磷能够敏感且及时地反映或

预示土壤的变化。本研究表明，各处理土壤微生物生

物量碳氮磷含量均较 CK 处理提高，说明添加 6 种改

良剂后其对应的碳、氮、磷元素储量均增大，为微生

物提供了碳源、氮源和磷源，促进了好气性细菌的生

长和土壤微生物的繁殖与发育。 

3.2  盐碱土改良剂对草坪根际土壤细菌群落组成

的影响 

盐度和碱度是影响盐碱土微生物群落结构的主

要因素。本研究表明，变形菌门、拟杆菌门、放线菌

门、芽单胞菌门和酸杆菌门为优势菌门，这些均为嗜

盐菌[25]。变形菌门中的变形菌纲是盐碱土壤的主要

类群[26]。拟杆菌门具有溶磷作用，与磷素的转化利

用密切相关，对高盐环境具有较强的抗性[27]。芽单

胞菌门是盐碱胁迫下土壤生物地球化学转化的重要

参与者[28]。放线菌门能显著抑制某些植物病原真菌

的活性，并能促进种子萌发和植物根系生长[29]。不

同盐碱土改良剂使土壤 pH 下降，有利于酸杆菌生存。 

土壤微生物参与完成土壤中各种复杂的生化反

应过程。本研究表明，施入改良剂后，土壤细菌群

落 Shannon-wiener 和 Chao1 指数均低于 CK 处理，

说明改良剂的施入会影响土壤细菌的丰富度和多样

性，这可能与供试改良剂降低了土壤盐分和 pH，抑

制了部分嗜盐细菌的生长有关，而细菌对盐渍环境

有很快的适应能力，这与 Wang 等[30]认为细菌对生

存环境有较强适应性的研究结论相同。本研究中土

壤优势菌门与化学因子间有一定的相关性，这与前

人研究结果一致[31]。其中碱解氮、有效磷含量对土

壤细菌群落结构影响较大，表明不同盐碱土改良剂

导致的土壤化学性质的不同，改变了微生物物种组

成及结构。 
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4  结论 

6 种供试盐碱土改良剂对草坪根际土壤化学、生

物学性质及细菌群落多样性均有显著影响。与对照相

比，添加改良剂后根际土壤 pH 降低，有机质、有效

磷、微生物生物量碳氮磷含量及碱性磷酸酶、脱氢酶

活性增强；变形菌门、拟杆菌门、放线菌门、芽单胞

菌门和酸杆菌门是优势细菌门，碱解氮和有效磷是主

导土壤细菌群落结构产生变化的主要因子。 
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