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摘 要：本研究旨在阐明盐度与施肥交互作用对滨海盐渍土有机碳短期周转过程的影响及其微生物驱动机制。

通过为期 30 d 的盆栽控制实验，设置了 3 个盐度梯度（0 g·kg-1、2 g·kg-1、4 g·kg-1NaCl）与 4 种施肥处理

（对照 CK、化肥 NPK、化肥配施秸秆 NPKS、生物有机肥 BF），系统分析了土壤碳组分、矿物结合态碳、

过氧化物酶活性、微生物群落结构及碳循环功能基因。结果表明，盐度与施肥存在显著交互效应。与 0 g·kg-1

盐度相比，NPKS 处理在盐度 2 g·kg-1 下显著提升（约 39%）了土壤溶解性有机碳（DOC）含量和过氧化物

酶活性，同时驱动微生物群落由 K-策略向 r-策略转变。然而，盐度升高至 4 g·kg-1 则削弱了铁结合态有机

碳（Fe-OC）的稳定性，与 CK 处理相比降幅超过 50%。微生物 r/K 策略与土壤 pH 紧密耦合（r > 0.86），

且碳循环功能基因表达呈非线性响应，并在 2 g·kg-1 盐度下达峰值。综上，化肥配施秸秆在短期内可通过调

控微生物功能促进活性碳库转化，但盐度升高会通过削弱矿物保护机制而制约碳的稳定性。研究结果可为

深入理解滨海盐碱地碳循环的短期响应及田间管理措施优化提供科学依据。 
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dynamics are simultaneously influenced by natural salinity stress and anthropogenic management practices. 

Clarifying this interactive mechanism is essential for understanding carbon sequestration potential and for 

developing adaptive management practices in coastal agroecosystems under salinity stress. Specifically, we sought 

to determine how different fertilization strategies modulate the response of soil carbon pools and microbial 

processes to varying degrees of salt stress over a short temporal scale. Thus, the specific objective was to clarify 

the effects of the interaction between salinity and fertilization on the short-term turnover of soil organic carbon in 

coastal saline-alkali soils and to elucidate the underlying microbial driving mechanisms.【Method】 The soil used 

for this study was collected from a typical coastal saline area in the Bohai Rim region and subjected to a 30-day 

controlled pot experiment. Three salinity gradients (0 g·kg-1, 2 g·kg-1, and 4 g·kg-1 NaCl) were established and 

combined with four fertilization treatments: control (CK), chemical fertilizer (NPK), chemical fertilizer plus straw 

(NPKS), and bio-organic fertilizer (BF). A systematic analysis was carried out, encompassing measurements of 

soil carbon fractions (such as dissolved organic carbon and mineral-associated carbon), peroxidase activity, 

microbial community structure (via high-throughput sequencing), and the expression of key functional genes 

related to the carbon cycle. 【Result】 Significant interactive effects between salinity and fertilization were 

observed across most of the measured soil and microbial parameters. Compared to the non-saline condition, the 

NPKS treatment under moderate salinity (2 g·kg-1) significantly increased soil dissolved organic carbon content 

(about 39%) and enhanced peroxidase activity, suggesting a stimulated decomposition of added organic materials. 

Concurrently, this treatment shifted the microbial community structure, favoring r-strategists over K-strategists, 

indicating a microbial functional adaptation towards faster growth and resource exploitation under the combined 

input of organic substrate and mild salt stress. In contrast, higher salinity (4 g·kg-1) markedly compromised the 

stability of iron-bound organic carbon, with its content decreasing by over 50% in the control treatment, 

highlighting a severe disruption of mineral-organic matter associations under strong saline conditions. The 

microbial r/K strategy composition showed a strong correlation with soil pH, which was itself modulated by the 

fertilization treatments. Furthermore, the expression of carbon cycle functional genes exhibited a clear non-linear 

response to salinity, reaching its peak at the 2 g·kg-1 salinity level, which points to a hormesis-like effect where 

low-level stress temporarily enhances microbial metabolic potential.【Conclusion】 The results demonstrate that 

the combined application of chemical fertilizer and straw can facilitate the transformation of active carbon pools in 

the short term by modulating microbial community function towards a more metabolically active state. However, 

elevated salinity constrains carbon stability primarily by weakening mineral protection mechanisms, thereby 

potentially offsetting the benefits of organic amendments in highly saline environments. This study provides 

insights into the short-term microbial regulation of carbon cycling in saline environments and highlights the 

importance of integrated management strategies that consider salinity thresholds. The findings imply that tailoring 

fertilization practices, such as straw incorporation, to specific salinity levels could optimize short-term carbon 

turnover and contribute to the sustainable management of coastal saline-alkali soils. 

Key words: Coastal saline soils; Straw return; Organic carbon fractions; Microbial life history strategies; 

Carbon-cycle-related genes 

盐碱地是我国耕地“提质、扩容、增效”的重要后备资源，也是粮食增产的“潜在粮仓”，

具有重要的战略意义[1]。据统计，中国盐渍土面积约 3.69×10⁷  hm2[2]。然而，受海平面上升

与集约化灌溉的双重影响，滨海盐渍化面积仍在持续扩大[3-4]。盐分胁迫不仅直接影响作物

生长，还会抑制土壤微生物活性，并通过影响团聚体结构降低有机碳的矿化速率；而免耕与

有机改良措施的结合可在一定程度上缓解这些负面效应[5]。已有研究表明，施用有机肥和秸

秆还田等培肥措施是改良盐渍土的有效途径，可通过提升土壤有机质含量来降低盐渍化程度

并提高作物产量[6]。该“抑盐”效应的实现，很大程度上依赖于土壤有机质积累，尤其是矿
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物结合态有机碳库这一稳定碳库的形成[7]。然而，盐分与施肥措施如何交互影响滨海盐渍土

中稳定碳库的短期周转过程仍不清楚。 

土壤有机碳的稳定性主要由矿物保护与微生物调控共同决定。一方面，铁铝氧化物等短

程有序矿物（Short-range-ordered minerals, SRO）可通过表面络合、共沉淀等机制有效保护

有机碳，形成矿物结合态有机碳（如 Fe-OC），显著增强其化学稳定性[8-9]。然而，在盐渍

环境中，高浓度 Na⁺ 可通过竞争吸附点位或促进 Fe(III)还原，削弱 SRO 对有机碳的保护作

用，但矿物和盐离子对该过程的交互影响尚不明确[10]。另一方面，微生物群落是驱动碳转

化的核心。经典的生态学理论指出，微生物通过不同的生活史策略（如 r-策略与 K-策略）

来适应环境：r-策略者倾向于在资源丰富时快速生长，而 K-策略者则在寡营养等胁迫条件下

更具竞争优势[11-12]。在高 pH 盐渍土中，常出现由 r-策略型向 K-策略型微生物群落演替。这

种生态策略的转变通过影响胞外酶分泌和碳利用效率，可能进一步调控持久性有机碳的形成
[11-12]。近年来，基于功能微生物（如木霉）的生物有机肥在改良土壤、促进养分循环方面展

现出潜力，其通过分泌关键酶、促进植物生长等多重作用，为盐渍土中碳氮周转提供独特的

生物调控途径[13]。然而，关于盐度与不同施肥措施（如传统秸秆还田、化肥配施以及施木

霉有机肥等）的交互作用机制，目前仍缺乏系统性的科学证据。特别是这两者如何共同驱动

短期的矿物保护过程、重塑微生物生活史策略（r/K 比例）及调节功能基因表达，进而决定

有机碳的转化与初期积累，尚需进一步探讨。 

基于此，本文以环渤海典型滨海盐渍土为研究对象，开展了短期（30 d）盐度与施肥双

因子控制实验。本研究提出如下科学假说：（1）盐度升高将削弱铁氧化物对有机碳的保护；

（2）施肥（特别是秸秆添加）将通过改变资源有效性，驱动微生物群落由 K-策略向 r-策略

演替，并激发关键碳转化酶活性；（3）盐度与施肥引起的环境因子（如 pH）变化将共同调

控碳循环功能基因的表达，且呈非线性响应特征。基于上述假说，本研究旨在阐明：（1）

盐度与施肥处理如何交互影响土壤溶解性有机碳（DOC）和铁结合态有机碳（Fe-OC）的短

期动态；（2）该交互作用如何差异化改变微生物的 r/K 策略构成及其与关键碳转化酶（如

过氧化物酶活性）的关联；（3）碳循环相关功能基因的表达对盐度胁迫及不同施肥输入的

响应模式有何特征。研究结果将揭示滨海盐渍土碳周转的短期微生物调控机制，并为制定缓

解盐胁迫的优化施肥措施提供科学依据。 

1 材料与方法 

1.1 供试土壤 

供试土壤于 2024 年 5 月采自天津环渤海滨海地球关键带国家野外科学观测研究站的官

港地球关键带观测试验场（38°95′N，117°57′E），属温带半湿润大陆与海洋过渡型季

风气候，年均温 12～13 ℃，年降水量 500～600 mm，多集中在夏季；蒸发量明显大于降水

量，为年降水量 3 倍以上[2]。 

采集 0~20 cm 表层土壤，按 5 点混合采样法取样，测定其性质如下：pH 为 8.83±0.21，

电导率（EC）149.5±21.9 μS·cm⁻ 1，土壤有机碳（SOC）18.1±2.2 g·kg⁻ 1。新鲜土样过 2 mm

筛去除植物残体与石砾，混匀后分装：一份保存于-80 ℃用于微生物测定，另一份风干后研

磨过 0.15mm 筛，用于理化指标分析。 

1.2 试验设计 

本研究开展了为期 30 d 的短期盆栽培养试验，以探究有机碳周转的初期动态。试验处

理为双因子设计，包括盐度与施肥。（1）盐分添加：设置 0（无添加）、0.2 g·kg⁻ ¹ NaCl、

0.4 g·kg⁻ ¹ NaCl 三个梯度，分别代表无盐胁迫、轻度与中度盐渍化水平。（2）施肥处理：
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分别为对照（CK，不施肥）、化肥（NPK：0.11 g·kg⁻ ¹ N + 0.03 g·kg⁻ ¹ P2O5 + 0.02 g·kg⁻ ¹ K2O，

用量依据当地常规施肥量折算）、化肥配施秸秆（NPKS：NPK + 秸秆 31 g·kg⁻ ¹，相当于

田间 5 t·hm-2 还田量）、木霉生物有机肥（BF：1.84 g·kg⁻ ¹，用量参照产品推荐农用量及

等氮原则与 NPK 处理匹配）。其中，木霉生物有机肥购买自南京某生物有机肥有限公司，

有机质大于 400 g·kg-1，功能菌种为 NJAU4742 哈茨木霉，有效活菌数（CFU）大于 2×10-7 g-1。 

具体培养操作步骤：首先，在每个处理中加入过 2 mm 筛后的土壤；然后，再加入肥料

及盐分充分混合均匀，每个处理 3 个重复，并保持淹水 7 d；最后，将生长情况相似的水稻

秧苗（津原 U99）移栽至培养装置中。在水稻生长期间，土壤表面保持 2.5 cm 的水深，形

成淹水条件。培养箱内光照强度为 300 μmol·m⁻ 2·s⁻ 1，光周期为 12 h 光照/12 h 黑暗，温

度为 30 ℃/20 ℃，相对湿度设置为 75%/70%，培养时间 30 d。 

1.3 土壤理化指标测定 

土壤 pH 在水土质量比为 2.5∶1 下用 pH 计（FiveEasy Plus，Mettler-Toledo，瑞士）测

定；电导率（EC）使用电导率仪（MultiLab 4010-1W，YSI，德国）测定；全氮（TN）用元

素分析仪（Vario PYRO cube，Elementar，德国）测定；土壤有机碳（SOC）经 1 mol·L-1 HCl

去除无机碳后用元素分析仪测定。 

铁结合态有机碳（Fe-OC）提取参照连二亚硫酸钠-柠檬酸钠-重碳酸盐（DCB）方法[13]

进行，计算公式如下： 

Fe − OC/% =
(OCNaCl−OCDCB)×100

SOC
      （1） 

式中，OCNaCl和 OCDCB分别表示 NaCl 处理组和 DCB 处理组土壤残渣中有机碳含量，单位

均为 g·kg-1；SOC 为土壤有机碳，g·kg-1。采用元素分析仪测定碳含量。 

短程有序矿物（SRO）提取参照草酸铵方法[14]进行，采用电感耦合等离子体发射光谱

仪（ICP-OES）（5110 型，Agilent，美国）测定 Fe、Al 含量（Feₒ、Alₒ），计算公式如下： 

SRO = Alo +
1

2
Feo           （2） 

1.4 过氧化物酶活性测定 

称取 0.002 g 的过 0.15 mm 筛的风干土样，将 0.2 mol·L⁻ 1 的 NaAc-HAc 缓冲液（调 pH

至 3.0）和 20 µL 3，3′，5，5′-四甲基联苯胺（TMB）溶液（10 mg·mL⁻ 1，溶剂为二甲

基亚砜，即 DMSO）的 1 mL 混合液，于 2 mL 离心管中混匀（TMB 需现配现用，避光处理）。

将反应混合物在 37 ℃黑暗水浴中培养 1 min，加入新鲜 H2O2使最终浓度为 0.63 mol·L⁻ 1；

同时，设置不加 H2O2 的空白对照。在 652 nm 处每 25 秒测吸光度，持续 30 min，绘制反应

曲线，吸光度需扣除背景值。过氧化物酶（POD）活性的计算公式[15]如下： 

POD =
𝑉

𝜀 × 𝑙
× (

∆𝐴

∆𝑡
)                          （3） 

式中，过氧化物酶活性以酶活性单位（U）表示，该活性不仅反映了酶活性，也表征了所测

土壤样品的活性位点[16]。V 为反应溶液的总体积，μL；ε 为底物的摩尔吸收系数（39 000 

M⁻ 1·cm⁻ 1）；l 为光在比色皿中传播的路径长度，cm；ΔA 为扣除空白值后的吸光度，而 ΔA/Δt

为 652 nm 处吸光度的初始变化率，min⁻ 1。 

1.5 微生物指标测定 

环境样本总 DNA 的提取严格依照所选试剂盒说明书进行。使用 1%琼脂糖凝胶电泳评

估所提 DNA 的完整性，并采用 NanoDrop One 超微量分光光度计测定其浓度与纯度。以质

检合格的 DNA 为模板，选用带 Barcode 的特异性引物及 Premix Taq 酶对 16S rRNA 基因目

标高变区进行 PCR 扩增。扩增产物经电泳检测后，利用 GeneTools Analysis Software 分析浓

度，并依据等质量原则混合各样品。混合产物使用 E.Z.N.A.® Gel Extraction Kit 进行切胶回
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收，三羟甲基氨基甲烷与乙二胺四乙酸配制的缓冲溶液（TE 缓冲液）洗脱获得目标片段。

随后，依照 NEBNext® Ultra™ DNA Library Prep Kit for Illumina®的标准流程构建测序文库，

最终在 Illumina MiSeq 平台上进行双端测序[17]。 

样本DNA经提取与质检后，采用高通量 qPCR芯片技术进行功能基因绝对定量。将DNA

样品与 qPCR 反应体系加至 384 孔样品板，同时将针对 71 个碳、氮、磷、硫循环功能基因

的特异性引物与 qPCR 体系加至另一 384 孔引物板。通过全自动微量点样系统，将样品与引

物分别转移至纳米孔芯片中，在 SmartChip Real-Time PCR System 上进行 qPCR 反应。系统

自动采集荧光信号并生成扩增曲线与溶解曲线，以此计算各基因的循环阈值。实验中设置三

个技术重复，并依据严格的质控标准（包括扩增效率范围、阴性对照及 Ct 值阈值）筛选有

效数据，最终通过 16S rRNA 基因的绝对定量值，换算获得各功能基因在单位质量样本中的

拷贝数[17]。 

碳循环相关功能基因（包括碳固定、碳分解及甲烷代谢相关基因）的表达量，采用上述

基于 SmartChip 的高通量实时定量 PCR（qPCR）平台进行测定。该平台一次性并行检测 71

个碳、氮、磷、硫循环相关的功能基因。基因相对定量的计算依据结题报告流程进行：首先，

根据公式“相对拷贝数 = 10[(31-Ct)/3]”分别计算各功能基因与内参基因（16S rRNA）的相对

拷贝数，其中 Ct 值（循环阈值）指每个反应管内的荧光信号达到设定阈值时所经历的循环

数，该值与模板起始拷贝数的对数成反比。随后，通过“基因相对定量=基因相对拷贝数/16S 

rRNA 相对拷贝数”得到标准化后的基因相对表达量。数据分析时，仅当某基因在三个技术

重复中于至少两个重复内被检出，方被判定为阳性并纳入统计。 

为进一步研究微生物对土壤理化性质的差异化影响，把微生物分为 r-策略和 K-策略两

大类。其中，Bacteroidota 和 Firmicutes 归类为 r-策略微生物，而 Actinobacteriota、

Acidobacteriota、Gemmatimonadota、Chloroflexi、Planctomycetota、Myxococcota 则归类为

K-策略微生物[18-19]。 

1.6 数据分析 

采用双因素方差分析（Two-way ANOVA）检验肥料与盐度的交互效应（SPSS 24.0）；

差异显著性用邓肯（Duncan）法（P < 0.05）标注。微生物多样性（香农 Shannon、丰富度

指数）、主成分分析（PCA）及皮尔逊（Pearson）相关分析等使用 R 4.5.0 版本进行分析。

使用 Origin 9.0 等软件作图。 

2 结 果 

2.1 盐度与施肥对土壤碳组分及过氧化物酶活性的影响 

不同施肥处理对土壤活性碳库的影响存在显著差异。不同盐度梯度下，秸秆添加（NPKS）

处理显著提高了土壤溶解性有机碳（DOC）含量（P < 0.05），其水平显著高于对照（CK）、

单施化肥（NPK）和生物有机肥（BF）处理（图 1a）。随着盐度从 0 g·kg-1 升至 4 g·kg-1，

NPKS 处理的 DOC 含量呈持续上升趋势。具体而言，NPKS 处理的 DOC 含量增加了 39.5%，

表明盐度升高可促进秸秆源有机质的分解与转化。同时，NPKS 处理中土壤 pH 随盐度升高

呈降低趋势（图 1b），揭示了伴随分解过程的产酸效应。 

过氧化物酶活性对不同处理的响应较为复杂。在 NPKS 处理下，该酶活性随盐度升高

显著增强，且在盐度 4 g·kg-1 时达峰值（0.050±0.005 U·g⁻ ¹）（表 1），表明盐胁迫促进了

微生物分泌过氧化物酶，加速了秸秆分解。相比之下，其他施肥处理的酶活性对盐度响应不

显著。 

在矿物结合有机碳方面，NPKS 处理显著提升了短程有序矿物（SRO）含量（图 1c），
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这可能与秸秆分解产物促进矿质元素活化有关。然而，SRO 对盐度变化的响应不显著（P > 

0.05）。相比之下，铁结合态有机碳（Fe-OC）对盐度更为敏感（图 1d）。除 NPK 处理中

在 0 g·kg-1 至 2 g·kg-1 出现异常升高外，CK 和 NPKS 处理的 Fe-OC 含量均随盐度升高而显著

下降（P < 0.05）。其中，CK 处理降幅最为明显，从 0 g·kg-1 的 14.7%降至 4 g·kg-1 的 7.2%，

表明盐分输入显著削弱了铁氧化物对有机碳的保护，而有机物料输入（如施加秸秆）则在一

定程度上缓冲了这种负面影响。 

 

注：图例中 0 g·kg-1、2 g·kg-1、4 g·kg-1分别代表外加 NaCl 的盐度梯度。数据以平均值±标准差表示（n = 3）。同一施肥处理内

不同盐度间差异显著者标以不同大写字母（P < 0.05），同一盐度下不同施肥处理间差异显著者标以不同小写字母（P < 0.05）。

**：P < 0.01；NS：差异不显著（P ≥ 0.05）。Note: The legends 0 g·kg-1, 2 g·kg-1, and 4 g·kg-1denote the added NaCl salinity levels. 

Data are presented as mean ± standard deviation (n = 3). Different uppercase letters above bars indicate significant differences 

across salinity levels within the same fertilizer treatment (P < 0.05), while different lowercase letters indicate significant 

differences among fertilizer treatments at the same salinity level (P < 0.05). **: P < 0.01; NS: not significant (P ≥ 0.05). 

图 1 土壤碳组分、pH 和活性矿物对盐度和施肥处理的响应（a. 溶解性有机碳（DOC）；b. pH；c. 短程有序矿物（SRO）；

d. 铁结合态有机碳（Fe-OC）） 

Fig. 1 Responses of soil carbon fractions, pH, and reactive minerals to salinity and fertilization treatments (a. Dissolved organic 

carbon (DOC); b. Soil pH; c. Short-range-ordered minerals (SRO); d. Fe-associated organic carbon (Fe-OC)) 
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表 1 不同盐度和施肥处理下 α 多样性指数和过氧化物酶活性 

Table 1 Alpha diversity indices and peroxidase activity under different salinity levels and fertilization treatments 

处理 Treatment 盐度 Salinity/(g·kg-1) 香农指数 Shannon(H’) 过氧化物酶 Peroxidase/(U·g⁻1) 

不施肥 No fertilizer(CK) 

 

0 6.49±0.11Aa 0.011±0.001Ab 

2 6.59±0.05Aa 0.012±0.001Ab 

4 6.50±0.02Ab 0.008±0.001Bb 

施化肥 Chemical 

fertilizer(NPK) 

 

0 6.60±0.10Aa 0.012±0.001Ab 

2 6.71±0.05Aa 0.008±0.000Bb 

4 6.55±0.07Ab 0.012±0.001Ab 

化肥配施秸秆 Chemical 

fertilizer + Straw(NPKS) 

 

0 5.93±0.18Ab 0.031±0.004Ba 

2 5.76±0.17Ab 0.043±0.011ABa 

4 5.69±0.05Ac 0.050±0.005Aa 

施生物有机肥 Bio-organic 

fertilizer(BF) 

 

0 6.55±0.99Aa 0.012±0.002Ab 

2 6.63±0.07Aa 0.014±0.001Ab 

4 6.67±0.06Aa 0.012±0.001Ab 

注：表中数据为平均值±标准差（n = 3）；不同大写字母表示同一施肥处理不同盐度间差异显著（P < 0.05），不

同小写字母表示同一盐度不同施肥处理间差异显著（P < 0.05）。下同。Note: Data are presented as mean ± standard deviation 

(n = 3); Different uppercase letters indicate significant differences across salinity levels within the same fertilizer treatment (P < 

0.05), while different lowercase letters indicate significant differences among fertilizer treatments at the same salinity level (P < 

0.05). The same below. 

2.2 微生物群落生活史策略与环境因子的关联 

主成分分析（PCA）表明，施肥和盐度显著影响了土壤微生物群落结构，前两个主成分

共解释了 88%的变异（图 2a）。其中，秸秆处理沿 PC1 与其他处理明显分离，而盐度降低

使样点在 PC2 上向正向偏移，直观反映了不同管理措施对微生物群落的差异化塑造。 

进一步的相关性分析揭示了微生物生活史策略（r/K 策略）与关键环境因子间的紧密联

系（图 2b）。K-策略微生物的相对丰度与土壤 pH 呈极显著正相关（r = 0.86，P < 0.001），

表明碱性环境更有利于其生存竞争。相反，r-策略生物与 pH 呈极显著负相关（r = -0.87，P 

< 0.001），表明其偏好酸性环境。此外，r-策略微生物与土壤有机碳（SOC）、溶解性有机

碳（DOC）、铁结合态有机碳（Fe-OC）及过氧化物酶活性均呈显著正相关（r > 0.75，P < 0.001），

而 K-策略微生物与这些指标多呈显著负相关。该结果表明，由施肥（尤其是秸秆还田）所

主导的酸性、高资源微环境，正向筛选并富集了以快速生长和高代谢活性为特征的 r-策略微

生物，该群落结构与更高的碳转化功能潜力相关联。 
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注：PC1，第一主成分；PC2，第二主成分；蓝色和红色分别表示两个变量间正相关和负相关关系，颜色越深关系越紧

密。*、**和***分别表示 P < 0.05、P < 0.01 和 P < 0.001，n = 3。EC，电导率；POD，过氧化物酶；SOC，土壤有机

碳；TN，总氮。Note: ,PC1, first principal component; PC2, second principal component; Blue and red colors represent positive 

and negative correlations, respectively, with color depth indicating the strength of the correlation. *, **, and *** denote 

significance levels at P < 0.05, P < 0.01, and P < 0.001, respectively; n = 3. EC, Electrical conductivity; POD, Peroxidase; SOC, 

Soil organic carbon; TN, Total nitrogen. 

图 2 微生物群落组成与土壤理化因子的关联（a. 主成分分析；b. r-、K-策略微生物与土壤因子的皮尔森相关分析；

c. 具体 r-、K-策略微生物与土壤因子的皮尔逊相关分析） 

Fig. 2 Associations between microbial community composition and soil physicochemical factors (a. Principal component 

analysis (PCA) of microbial communities; b. Pearson correlation analysis between r- and K-strategy microbial groups and soil 

factors; c. Pearson correlation analysis between specific microbial phyla (r- vs. K-strategy) and soil factors) 

2.3 碳循环功能基因对盐度与施肥的响应特征 

碳循环相关功能基因（碳固定、碳分解、甲烷代谢）的表达受施肥处理的轻微抑制（图

3a）。尽管与对照组（CK）相比，各施肥处理（NPK、NPKS、BF）的碳固定、碳分解及

甲烷代谢相关基因表达量的差异未达到统计学显著水平（P > 0.05），但在数值上呈下降趋

势，其中 NPKS 处理的抑制效应最为明显（图 3a）。 

就盐度效应而言，随盐度由 0 g·kg-1 升至 4 g·kg-1，三类基因的表达量呈先升后降的趋势，

并在 2 g·kg-1 盐度下达峰值，呈现出非线性效应（图 3b）。这表明低盐胁迫促进碳循环相关

基因的激活，而高盐虽抑制其表达，但仍高于 0 g·kg-1 水平。 

曼特尔（Mantel）分析进一步明确了驱动功能基因变化的关键环境因子（图 3c）。土壤

有机碳（SOC）和短程有序矿物（SRO）含量与碳循环功能基因网络的距离相关性最强。同

时，电导率（EC，表征盐度）也与 SOC 和 SRO 显著相关，表明盐度可通过调节土壤碳库

和矿物相，间接影响微生物的碳代谢功能。值得注意的是，甲烷代谢、碳降解和碳固定基因

均与 SOC 和 SRO 含量呈显著负相关，表明在本研究短期尺度下，活跃的碳循环基因表达可

能与土壤碳的稳定积累过程存在一定权衡。 
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注：图 a 柱子上方不同小写字母表示同一基因类型不同施肥处理间差异显著，P < 0.05。 Note: Different lowercase letters above 

the bars indicate significant differences among fertilization treatments for the same genetic type, P < 0.05. 

图 3 碳循环功能基因对盐度、施肥处理和土壤理化特性的响应（a. 三种碳循环相关功能基因在不同处理下的变化；

b. 三种碳循环相关功能基因在不同盐度下的变化；c.不同碳循环相关基因与不同环境因子间的曼特尔分析） 

Fig. 3 Responses of carbon-cycling functional genes to salinity, fertilization, and soil physicochemical properties (a. Expression 

of three target functional genes across fertilization treatments; b. Expression of three target functional genes across salinity levels; 

c. Mantel test assessing correlations between carbon-cycling genes and environmental factors) 

3 讨 论 

3.1 秸秆输入驱动了微生物功能演替与碳转化的短期耦合 

本研究在短期培养条件下观察到，化肥配施秸秆（NPKS）处理导致微生物功能转型，

其具体表现为微生物群落α多样性显著降低（Shannon 指数下降 8%~13%），而过氧化物酶

活性却激增 3 倍以上（最高达 0.050 U·g⁻ 1）（表 1）。该结果表明，外源秸秆的输入改变

了土壤的养分资源水平，对微生物群落产生了强烈的筛选压力，导致群落结构从高多样性、

多功能性向特定功能（木质素降解）专化方向演变[20-22]。这种微生物专化驱动的功能转型是

短期内碳转化加速的关键。 

本研究中观察到的盐度升高导致土壤 pH 降低与过氧化物酶活性增强（图 1b，表 1），

可能有以下几个方面的原因。首先，土壤 pH 的降低主要源于秸秆中纤维素、半纤维素等易

降解组分在微生物发酵过程中产生的大量短链脂肪酸[23]，这是一个快速产酸的过程。而过

氧化物酶活性的显著升高，虽直接指向木质素等难降解组分的解聚[15-16]，但其在短期内的主

要作用可能在于破碎秸秆的物理结构，从而暴露出更多的易降解组分，间接促进了秸秆的分
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解代谢和产酸过程[24]。因此，秸秆输入导致 pH 下降与过氧化物酶活性增强，该现象分别对

应于快速产酸和难降解物质解聚这两个生化过程。 

其次，关于盐度在一定范围内（≤2 g·kg-1）与过氧化物酶活性正相关（表 1）的观察，

可能与“低盐激发效应”有关[25]。这并非意味着盐分直接促进了分解，而更可能反映了微

生物在轻度盐胁迫下的一种生理补偿策略。为应对渗透调节以合成相容性溶质的高能量需求，

微生物可能暂时性上调了包括有机物分解在内的基础代谢通路，以获取额外的能量和碳骨架，

从而表观上表现为特定酶活性的“激发”[26]。然而，这种激发效应存在明确的阈值。当盐

度升至 4 g·kg-1 时，尽管过氧化物酶活性仍较高，但微生物整体活性及碳循环基因表达已出

现回落，表明高盐的直接抑制作用开始占据主导[27]。 

这种由资源输入和盐度交互调控的短期应激响应，显著影响了碳的初期周转过程。

NPKS 处理下土壤有机碳的显著增加，其本质是新鲜秸秆碳输入与土壤原有碳库矿化之间的

短期动态平衡，其主体是尚未完成稳定化的活性碳库[28-29]。因此，在评估盐渍土碳汇功能时，

必须明确区分“短期碳转化与积累”和“长期碳固持与稳定”这两个不同的时间尺度与生态

过程[30]。短期内的碳积累主要反映了外源输入与微生物周转的活跃程度，并不等同于通过

矿物结合或团聚体物理保护实现的长期稳定性。 

3.2 盐度升高削弱了矿物保护并重塑碳的短期周转 

本研究表明，盐度升高是削弱滨海盐渍土中 Fe-OC 稳定性的关键环境胁迫因子。在 CK

和 NPKS 处理中，Fe-OC 的比例均随盐度升高而显著下降，其中空白对照（CK）的降幅高

达 51%（图 1d）。该现象直接支持了盐分干扰矿物保护机制的假说。 

就化学机制而言，高浓度的 Na⁺ 可与有机质竞争铁氧化物表面的特异性吸附位点，并

通过提高离子强度而削弱有机碳与矿物间的静电相互作用，从而降低 Fe-OC 的稳定性[10]。

就微生物机制而言，在本研究设置的淹水还原条件下，盐分胁迫可能通过两种途径促进

Fe-OC 的释放：一是直接刺激具有异化铁还原功能的微生物菌群活性[31]；二是通过造成渗

透胁迫，促使微生物将 Fe(III)还原，作为一种替代的电子接受途径以获取能量[32]。这些机制

共同导致了 Fe-OC 的降低。 

更重要的是，Fe-OC 的降低显著影响了碳在土壤中的短期周转。本研究观测到的 Fe-OC

含量与 SOC 含量之间的负相关关系（图 3c），是理解这一影响的关键。在短期培养尺度下，

这种负相关很可能揭示了一个动态的“释放-转化”过程：盐度升高导致从矿物表面解吸或

通过铁还原过程释放的有机碳，并未立即离开系统，而是迅速进入了活跃的微生物循环[29]。

在 NPKS 处理中，这种效应尤为复杂。一方面，输入的新鲜秸秆碳作为优先底物，其分解

产物可能并未有效进入 Fe-OC 库，或仅形成结合力较弱、易被盐分置换的新鲜 Fe-OC[33]。

另一方面，盐度同时破坏了土壤固有的、结合着“老碳”的 Fe-OC 库[34]。这些被释放的“老

碳”与“新碳”混合，共同为适应富营养环境的 r-策略微生物提供了丰富的底物，从而可能

驱动了更高强度的碳周转。因此，盐度通过削弱矿物保护，实质上是在短期内将碳从“受保

护的稳定状态”推向“活跃的生物循环状态”，改变了碳的初期周转。 

3.3 pH 与盐度协同调控微生物策略及碳循环功能的非线性响应 

本研究发现，在短期培养体系中，施肥管理（特别是 NPKS 处理）所引起的土壤 pH 变

化，是驱动微生物 r/K 生活史策略分异的最主要环境因子之一（图 2b）。根据经典的生态

策略理论，微生物为适应不同环境条件可采取不同的生活史策略：r-策略者倾向于在资源丰

富时快速生长繁殖，而 K-策略者则在资源有限或胁迫条件下更具竞争优势[35]。NPKS 处理

通过秸秆分解降低土壤 pH（图 1b），创造了一个相对酸性、资源丰富的微环境，从而强烈

筛选并促进了以快速生长、高代谢活性为特征的 r-策略微生物（如拟杆菌门、厚壁菌门）的

增殖；相反，在 pH 较高的 CK 和 BF 处理中，更适应稳定或胁迫环境的 K-策略微生物（如

放线菌门）则占据优势[36]。这种由 pH 主导的群落组装模式，直接调控了土壤碳转化功能，
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r-策略菌群相对丰度与过氧化物酶活性之间的极显著正相关（图 2b）则进一步印证了该发现。 

本研究进一步揭示了微生物功能基因层面对盐度胁迫的动态响应：碳循环相关功能基因

（碳固定、分解、甲烷代谢）的表达量对盐度梯度呈现出非单调的“先升后降”剂量效应，

在 2 g·kg-1 盐度下达峰值（图 3b）。该非线性响应模式难以用简单的抑制模型完全解释，它

可能反映了微生物群体在应对轻度盐胁迫时的一种补偿性生理适应策略。其潜在机制在于能

量代谢的再分配：在低至中度盐胁迫（≤2 g·kg-1）下，微生物为进行渗透调节而合成相容

性溶质的过程需要消耗大量能量，为此可能上调中心碳代谢与能量合成相关基因的表达，以

弥补能量赤字，表观上表现为功能的暂时性“激发”[37]。然而，当盐度超过特定生理阈值

（如 4 g·kg-1），持续的渗透胁迫将导致严重的细胞脱水和酶蛋白失活，能量代谢失衡，从

而引发功能的全面抑制[38]。这种基于能量分配的“低盐激发效应”假说，为理解盐渍环境

中微生物功能的复杂响应提供了机制性框架。 

该非线性响应模式具有重要的管理启示。它表明土壤微生物功能对盐度的响应存在一个

关键的“激励-抑制转折阈值”（本研究约在 2 g·kg-1）。识别并利用该阈值，对于优化秸秆

还田等碳管理措施的实施时机与空间布局具有重要意义。在盐度低于此阈值的轻度盐渍区，

实施碳输入措施可能恰好利用微生物的代谢激发状态，更高效地促进外源碳的转化与初期固

持；而在盐度高于此阈值的中重度盐渍区，微生物功能已处于受抑制状态，此时首要任务应

是降低根际盐分至阈值以下，以恢复微生物功能，保障碳管理措施的有效性。 

4 结 论 

本研究通过短期(30 d)培养试验，揭示了盐度与施肥在滨海盐渍土有机碳周转初期动态

中的关键交互作用与微生物机制。化肥配施秸秆（NPKS）通过激发过氧化物酶活性，驱动

了微生物群落由慢速生长的 K-策略向快速生长的 r-策略型转变，从而在短期内显著促进了

秸秆源活性碳的转化与积累。然而，盐度升高（至 4 g·kg-1）则会通过 Na+竞争吸附和促进

微生物铁还原的双重机制，显著削弱铁氧化物对有机碳的保护，导致碳释放。土壤 pH 的变

化主要由施肥管理调控，并成为决定微生物 r/K 策略分异的主导环境因子。碳循环功能基因

表达对盐度呈现独特的非线性响应，在 2 g·kg-1 盐度下达峰值，这支持了“低盐激发效应”

假说，即轻度盐胁迫可能触发微生物的补偿性代谢激活。综上，在滨海盐渍土中，秸秆还田

的短期碳增汇效应与盐度对矿物保护的削弱效应并存，碳周转的微生物路径受施肥调控的

pH 和盐度阈值共同塑造。未来盐碱地的碳管理需在时间尺度上区分“短期转化”与“长期

稳定”，在空间策略上重视“盐度阈值”的精准调控，以实现增汇措施的效益最大化。 
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