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银北盐碱区植物根际土壤酶活性及微生物群落特征* 

田平雅，沈  聪，赵  辉，张  莹，代金霞† 
（宁夏大学生命科学学院，西部特色生物资源保护与利用教育部重点实验室，银川 750021） 

摘  要：开展盐碱区耐盐植物根际微生物群落多样性研究，对于盐碱土壤的植被恢复和生态修复具有重要意义。运用

Biolog 微平板技术，对宁夏银北盐碱区 6 种耐盐植物根际土壤酶活性及微生物群落代谢功能多样性进行研究。结果表

明：不同植物根际土壤理化性质和酶活性存在一定的差异。与裸地相比，6 种植物能显著提高盐碱地土壤酶活性，苜蓿

根际土壤三种酶活性显著高于其他植物。土壤平均颜色变化率（AWCD）随培养时间的延长而逐渐增加，大小顺序依

次为苜蓿（MX）、芨芨草（JJC）、柽柳（CL）、柳枝稷（LZJ）、苦豆子（KDZ）、枸杞（GQ）和裸地土壤（CK），根际

土壤与盐碱裸地土壤之间差异显著（P<0.05）。土壤微生物群落香农指数、辛普森指数和麦金塔指数均以苜蓿根际土壤

最高，芨芨草次之，二者较其他土壤差异显著（P<0.05）。不同植物根际土壤微生物碳源利用能力存在差异，苜蓿根际

土壤微生物的利用率显著高于其他土壤（P<0.05），碳水化合物类是根际土壤微生物的主要碳源，其次为氨基酸类和羧

酸类，胺类的利用率最小。主成分分析显示，对 PC1 和 PC2 起分异作用的主要碳源为碳水化合物类和羧酸类。综合

各项指标，均表现为植物根际土壤优于盐碱裸地，其中苜蓿和芨芨草能显著提高土壤微生物群落功能多样性，对盐碱

地根际微环境的养分循环具有积极意义。 

关键词：盐渍化土壤；根际微生物；土壤酶活性；群落多样性；Biolog 法 
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Enzyme Activities and Microbial Communities in Rhizospheres of Plants in 
Salinized Soil in North Yinchuan, China 

TIAN Pingya, SHEN Cong, ZHAO Hui, ZHANG Ying, DAI Jinxia† 

(School of Life Science, Ningxia University, Key Lab of Ministry of Education for Protection and Utilization of Special Biological Resources 

in the Western, Yinchuan 750021, China) 

 

Abstract: 【Objective】 It is of great significance to vegetation restoration in and eco-remediation of saline-alkali soils to 

unfold researches on microbial community diversity in the rhizospheres of salt-tolerant plants in saline-alkali soils. 【Method】
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In this research, the biolog ecoplate technology was used to study soil enzyme activities and metabolic function diversity of 

the microbial communities in the rhizospheres of six salt-tolerant species of plants species in saline-alkali soils North 

Yinchuan. 【Result】 Results showed physical and chemical properties and enzyme activity of the rhizosphere varied 

somewhat with species of the plant. Compared with bare soil, rhizosphere soils of the salt-tolerant plants were significantly 

higher in soil enzyme activity, especially the rhizosphere soil of Medicago sativa in the activity of three kinds of soil enzymes. 

In general, the average well color development (AWCD) of the rhizosphere soils increased with the processing of culture and 

in terms of AWCD, the five species of plants followed an order of Medicago sativa (MX), Achnatherum splendens (JJC), 

Tamarix chinensis (CL), Panicum virgatum (LZJ), Sophora alopecuroides (KDZ), Lycium barbarum (GQ), all being much 

higher than that in the bare soil (CK) (P<0.05). The soil microbial community in the rhizosphere soil of Medicago sativa was 

the highest in Simpson index, Shannon index and McIntosh index, and followed by that of Achnatherum splendens, and the 

two differed significantly from that of the others (P<0.05). Soil microbial community in the rhizosphere soil varied with 

species of the plant in ability to utilize carbon resources. The one in the rhizosphere soil of Medicago sativa was significantly 

higher than that of the others in carbon utilization ability (P<0.05). Carbohydrates were the main carbon source for soil 

microbes in rhizosphere soil, and followed by amino acids and carboxylic acids, and amines the last. Principal component 

analysis demonstrates that the main carbon sources that differentiated between PC1 and PC2 were carbohydrates and 

carboxylic acids. 【Conclusion】All the findings demonstrate that all the indices are higher in the rhizosphere soil than in the 

bulk soil or soil of the bare saline-alkali field, particularly in the Medicago sativa and Achnatherum splendens fields, which 

demonstrates that the plants significantly improve functional diversity of the soil microbial community, thus contributing 

positively to nutrient recycling in the rhizosphere micro-environment in saline-alkali lands. 

Key words: Saline-alkali soil; Rhizosphere microbial; soil enzyme activities; Community diversity; Biolog method 

土壤微生物在生态系统的物质循环和能量转

化中占有特别地位，在土壤形成和肥力积累过程

中起着极为重要的作用 [1]。根际是土壤-植物生态

系统物质交换的活跃界面。根际微生物作为重要

的物质转化调节器，其生物活性、种类特征能反

映土壤的肥力和植物的营养状况，是对包括植物、

土壤和气候在内的环境因素综合影响的响应 [2-3]。

研究表明，地上植被通过其凋落物和根系分泌物

显著影响着土壤微生物的群落特征。因此，研究

根际微生物群落特征有助于从植被 -土壤 -微生物

三者的互作关系了解植被恢复对土壤环境生物学

方面的改善状况 [4]。  

土壤盐碱化通常与荒漠化过程相伴而生，造成

环境资源的破坏和农业生产的巨大损失，是目前全

球最严重的环境问题之一。开发和利用盐碱地资源

已成为广大盐碱地区进一步挖掘农业现有发展潜力

的一条重要出路。位于宁夏银川北部的盐碱区属我

国 5 大盐碱土区的西北半干旱盐碱土区，蒸发量远

高于降水量，土壤盐碱化已成为影响宁夏农业生产

和经济发展的限制性因素之一，改良银北地区的盐 

碱土壤对宁夏农牧业发展以及生态环境的保护具有

重要意义。 

盐渍化土壤中各种微生物类群的数量和分布，

是土壤成分和不同植被类型共同作用的结果，目前

国内关于盐渍化土壤和改良后土壤微生物多样性的

基础研究很多，从耐盐植物根际微生物的角度去分

析土壤盐渍化发生的改变及植物根际土壤微生物群

落变化的研究却很少[5]。微生物群落功能多样性作

为土壤微生物生态学特征的关键指标之一，广泛应

用于评价土壤中微生物的群落状态和土壤的肥力特

征。其中 Biolog 分析法是一种以微孔板碳源利用为

基础的定量分析方法，通过揭示不同土壤微生物群

落对碳源利用的差异性，来反映群落功能多样性。

开展盐碱区植物根际土壤微生物的群落功能多样

性，对于盐碱土壤的植被恢复和生态重建具有重要

意义。本研究以宁夏银北盐碱地中的 6 种耐盐植物

根际土壤为研究对象，通过比较分析其土壤性质、

相关酶活性和土壤微生物群落功能多样性特征，科

学评价不同植物对盐碱土壤的改良效果，以期为加

速该区盐碱地的植物修复和生态重建奠定基础。 
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1  材料与方法 

1.1  研究区概况 

研究区位于银川北部盐碱区平罗县西大滩农场

（38°50′23.8″ N，106°23′54.1″ E），该地区常年干旱

少雨，蒸发量大，富水性差，主要土壤为盐碱土，

气候为中温干旱气候，植被类型以耐盐碱植物为主，

主 要 有 苜 蓿 （ Medicago sativa ）、 枸 杞 （ Lycium 

barbarum）、柳枝稷（Panicum virgatum）、芨芨草

（ Achnatherum splendens ）、 苦 豆 子 （ Sophora 

alopecuroides）、柽柳（Tamarix chinensis）等。 

1.2  样品采集与分析 

于 2017 年 6 月采集 6 种植物根际土壤，其中苜

蓿（MX）、枸杞（GQ）、柳枝稷（LZJ）采集的是人

工种植 4 年的植被下土壤，芨芨草（JJC）、苦豆子

（KDZ）、柽柳（CL）采集的为野生植被下土壤，同

时以裸地土壤为对照（CK）。 

用五点取样法采集植物根际土壤。去除土壤表

层杂草和凋落物后在植株的根部一侧小心挖掘，待

该侧植株根系露出后，用毛刷刷取黏附在根表面的

土壤，或用剪刀直接剪取带有浮土的须根刷取根表

土壤。各样点土样混匀，封入灭菌的离心管，置于

冰盒带回实验室。部分新鲜土样用于土壤微生物群

落功能多样性测定; 剩余部分风干磨细过 0.25 mm

筛用于土壤理化性质及酶活性测定。 

用梅特勒-托利多 pH 计测定土壤 pH（土水比

1︰2.5） ; 用 DDS-307 型电导率仪测定土壤的电

导率以反映土壤全盐含量 ; 用重铬酸钾（K2Cr2O7）

氧化法测定土壤有机质含量 ; 采用凯氏定氮法、

钼锑抗比色法和氢氧化钠碱熔—火焰分光光度法

测定土壤全氮、全磷和全钾含量 ; 采用碱解扩散

法、NaHCO3 浸提法和醋酸铵浸提—火焰光度法

测定土壤速效氮、有效磷和速效钾含量。采用苯

酚钠—次氯酸钠比色法、磷酸苯二钠比色法、3，

5-二硝基水杨酸比色法测定土壤脲酶、碱性磷酸

酶和蔗糖酶活性 [6]。  

1.3  土壤微生物群落功能多样性测定  

土壤微生物功能多样性用 Biolog 方法进行测

定[7-8]：称取 5.0 g 土壤样品加入装有 45 mL 无菌生

理盐水的三角瓶中，150 r·min–1 振荡 30 min，冰浴

2 min 后静置 15 min，获得土壤样品表面和内部的微

生物悬浮液。将土壤悬液梯度稀释为 10–3 g·mL–1，在

超净工作台中用移液枪将制备好的土壤悬液接种至

Biolog 微平板（美国 Biolog 公司）的各孔中，每孔

150 μL，盖好盖子置于 28℃培养箱中避光培养 7 d，

每隔 24 h 用酶标仪读取在 590 nm 波长的数值。 

1.4  数据分析 

平均颜色变化率（average well color development，

AWCD）可以评判微生物群落的整体活性，即对碳源利

用的总能力： 

AWCD = ( ) /iC R n   

式中，Ci 为各反应孔在 590 nm 的吸光度值，R 为对

照孔的吸光度值，n 为 Biolog 微孔板反应孔数，为

31，Ci – R 小于零的孔，计算中记为零，即 Ci – R≥0。 

采用培养 168 h 的数据计算微生物群落的多样

性指数。香农指数 H 用于评估丰富度： 

H = – ( ln )i iP P  

式中，Pi 为第 i 孔的相对吸光值与整个平板相对吸

光值总和的比率。 

辛普森指数 D 是用于评估常见种优势度的指数： 

D = 1– 2
iP  

式中，Pi 为第 i 孔的相对吸光值与整个平板相对吸

光值总和的比率。 

麦金塔指数 U 用于评估群落均一度： 

( )i iU n n   

式中，ni 为第 i 孔的相对吸光值。 

采用 Excel 和 SPSS 19.0 软件进行数据处理、

方差分析和主成分分析（PCA）。 

2  结  果 

2.1  不同植物根际土壤理化性质和酶活性 

由表 1 可知，不同植物种类对土壤理化性质的

影响有显著的根际效应。相较于裸地土壤而言，6

种植物根际土壤的电导率显著降低，除柳枝稷根际

外，其余土壤 pH 均有所降低，表明植物的生长能

够有效降低土壤的盐渍化程度。根际土壤的全氮、
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全磷、全钾和速效氮含量大多显著高于裸地土壤，

而有效磷含量则显著较低，速效钾含量在各根际土

壤中由高到低依次为芨芨草、柳枝稷、裸地、苦豆

子、枸杞、柽柳和苜蓿。 

表 1  不同耐盐植物根际土壤理化性质 

Table 1  Physicochemical properties of rhizosphere soil relative to species of the salt-tolerant plant 

样地 

Sampling 

site 

pH 

有机质 

Organic matter/

（g·kg–1） 

全氮 

Total N /

（g·kg–1） 

全磷 

Total P /

（g·kg–1）

全钾 

Total K /

（g·kg–1）

速效氮 

Availliable N /

（mg·kg–1）

有效磷 

Availliable P /

（mg·kg–1） 

速效钾 

Availliable K /

（mg·kg–1） 

电导率 

Electric 

conductivity/

（mS·cm–1）

MX 8.16f 15.63b 0.75b 0.62a 23.44c 34.18b 1.53f 139.3g 0.47f 

LZJ 9.25a 16.99a 0.81a 0.61ab 24.13b 28.66c 4.33c 298.0b 0.32g 

GQ 8.57d 15.40b 0.70c 0.61a 21.03f 40.43a 8.75b 260.9e 1.59c 

JJC 8.66c 8.42d 0.64d 0.55d 22.16e 40.79a 3.77d 369.8a 0.89d 

CL 8.49e 13.81c 0.58e 0.59b 22.91d 33.08b 2.86e 191.6f 1.83b 

KDZ 8.86b 14.49bc 0.72c 0.61ab 26.10a 21.32d 2.86e 275.7d 0.74e 

CK 8.93b 13.96c 0.48f 0.58c 21.03f 15.44e 9.45a 293.1c 2.03a 

注：同一列数据不同字母表示处理之间差异达 5%显著水平; MX：苜蓿，LZJ：柳枝稷，GQ：枸杞，KDZ：苦豆子，JJC：芨芨

草，CL：柽柳，CK：裸地，下同。Note：Different letters in the same row mean significant difference at 5% level; MX：M.sativa，LZJ：

P. virgatum，GQ：L. barbarum，KDZ：S. alopecuroides，JJC：A. splendens，CL：T. chinensis，CK：bare soil. The same below. 

 
 

由表 2 可以看出，与裸地相比，6 种植物能显

著提高盐碱地土壤酶活性，其根际土壤蔗糖酶活

性由高到低为：枸杞、苜蓿、柳枝稷、芨芨草、

柽柳、苦豆子和裸地 ; 脲酶活性依次为：苜蓿、

柳枝稷、枸杞、苦豆子、柽柳、芨芨草和裸地 ; 碱

性磷酸酶酶活性依次为：柳枝稷、苜蓿、苦豆子、

枸杞、芨芨草、裸地和柽柳。总体而言，3 种土壤

酶活性表现出共同的特征，即人工种植的苜蓿、

枸 杞 和 柳 枝 稷 根 际 土 壤 酶 活 性 高 于 野 生 的 苦 豆

子、柽柳和芨芨草，裸地土壤最低，说明人工种

植 3 种耐盐植物提高了土壤肥力，有效促进了盐

渍化土壤的改良。  

表 2  不同耐盐植物根际土壤酶活性 

Table 2  Soil enzymatic activity in rhizosphere soil relative to salt-tolerant plants 

样地 

Sampling site 

蔗糖酶 

Invertase /（mg·g–1·d–1） 

脲酶 

Urease /（mg·g–1·d–1） 

碱性磷酸酶 

Alkaline phosphatase/（mg·g–1·d–1） 

MX 14.26±0.49b 0.66±0.03a 0.60±0.06a 

LZJ 8.77±0.10c 0.60±0.01b 0.64±0.05a 

GQ 17.02±0.82a 0.58±0.03b 0.42±0.04b 

JJC 8.50±0.08cd 0.19±0.01e 0.36±0.01bc 

CL 8.30±0.21cde 0.29±0.02d 0.21±0.02d 

KDZ 8.04±0.23de 0.50±0.02c 0.43±0.05b 

CK 7.76±0.09e 0.11±0.01f 0.29±0.02cd 
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2.2  土壤微生物群落总碳源利用的动力特征 

土壤微生物群落功能多样性是土壤微生物群

落状态与功能的指标，反映土壤中微生物的生态特

征[9]。利用不同植物根际土壤 AWCD 的 3 次重复平

均值，绘制 AWCD 随时间动态变化曲线（图 1）。

土壤微生物利用碳源的总体变化趋势：随着培养时

间的延长，其利用碳源的量也随之增加，不同植物

根际土壤平均颜色变化率存在较大差异。在 48 h 之

前，AWCD 为 0.008～0.141，说明土壤微生物在刚

开始阶段对碳源利用率不高。48 h 以后，不同根际

土壤的 AWCD 出现变化，苜蓿根际土壤的 AWCD

增速明显，表明其土壤微生物利用碳源的能力加强，

生物活性增加。168 h 之前，苜蓿和芨芨草根际土壤 

 

图 1  不同植物根际土壤微生物群落 AWCD 随时间的

变化 

Fig. 1  Temporal variation of AWCD of the soil microbial 
community in rhizosphere soil relative to plant 

的 AWCD 较高，其他 4 种植物根际土壤的 AWCD

非常接近，说明此时苜蓿和芨芨草对碳源的利用率

远远高于其他植物和裸地。168 h 之后，6 种植物根

际土壤的 AWCD 均高于裸地土壤，并逐渐趋于平

缓。对 168 h 时 AWCD 值的显著性分析表明（表 3），

6 种根际土壤与裸地之间差异显著（P<0.05），苜蓿

和芨芨根际土壤的 AWCD 显著高于其他植物，说明

二者根际微生物对碳源消耗量最多，微生物活性最

高，其次为柽柳和柳枝稷，与苦豆子和枸杞之间均

无显著差异，表明其根际土壤微生物对碳源的利用

程度相当，微生物活性较相似。 

2.3  土壤微生物群落多样性指数 

碳源代谢的多样性指数分析可以准确地反映微

生物群落功能多样性的变化，多样性指数值越大表

明土壤微生物群落功能多样性越高，反之亦然。香

农指数（H）、辛普森指数（D）和麦金塔指数（U）

是表征群落多样性的常用指数，是研究群落物种数

及其个体数和分布均匀程度的综合指标。本实验采

用 Biolog 微平板培养 168 h 的数据进行微生物代谢

多样性分析（表 3）。结果表明不同植物根际土壤微

生物群落多样性存在差异。香农指数、辛普森指数

和麦金塔指数均以苜蓿根际土壤最高，芨芨草次之，

二者较其他土壤差异显著（P<0.05）。香农指数在各

植物根际土壤的大小顺序是苜蓿、芨芨草、枸杞、

裸地、柳枝稷、柽柳和苦豆子；辛普森指数为苜蓿、

芨芨草、枸杞、柳枝稷、柽柳、裸地和苦豆子；麦

金塔指数为苜蓿、芨芨草、柽柳、苦豆子、柳枝稷、 

表 3  不同植物根际土壤微生物群落多样性指数 

Table 3  Diversity index of the soil microbial community in rhizosphere soil relative to plant 

样地 

Sampling site 

平均颜色变化率

AWCD 

香农指数 H 

Shannon index 

辛普森指数 D 

Simpson index 

麦金塔指数 U 

McIntosh index 

MX 1.102±0.064a 3.104±0.069a 0.950±0.004a 7.041±0.076a 

LZJ 0.118±0.010c 1.994±0.012d 0.796±0.105b 1.752±0.072cd 

GQ 0.093±0.014c 2.175±0.106c 0.798±0.061b 1.564±0.084d 

JJC 0.473±0.023b 2.633±0.047b 0.917±0.006a 3.431±0.118b 

CL 0.139±0.043c 1.723±0.082e 0.779±0.059b 1.860±0.206c 

KDZ 0.133±0.016c 1.629±0.079e 0.712±0.023b 1.787±0.081c 

CK 0.043±0.002d 1.998±0.084d 0.756±0.028b 0.658±0.049e 
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枸杞和裸地。土壤微生物群落功能多样性在一定程

度上受到植被类型的影响，总体上看苜蓿和芨芨草

根际土壤微生物群落种类最多且较均匀，优势菌生

长旺盛，碳源利用程度较高。苦豆子根际土壤微生

物种类少且分布不均匀。 

2.4  土壤微生物群落利用碳源的类型 

本研究中所用的 31 种碳源按化学基团的性质

可以分为 6 类，分别是碳水化合物类、氨基酸类、

羧酸类、胺类、酚酸类和聚合物类。随着培养时间

的延长，微生物对 6 类碳源的利用率也在逐渐增加。

选取培养 168 h 时的碳源利用率进行分析，不同植

物根际微生物对 6 类碳源利用能力的大小存在差异

（图 2）。苜蓿根际微生物对 6 类碳源的利用率显著

高于其他土壤，芨芨草对胺类和酚酸类的利用很小，

但对另外 4 类碳源的利用率显著高于柳枝稷、柽柳、

苦豆子和枸杞。总体而言，碳水化合物类是银北盐

碱土壤中微生物的主要碳源，其次为羧酸类和氨基

酸类，胺类的利用率最小。 

 

注：主坐标表示苜蓿（MX）和芨芨草（JJC）土样的 AWCD 值，次坐标表示柳枝稷（LZJ）、枸杞（GQ）、柽柳（CL）、苦豆子

（KDZ）和裸地（CK）土样的 AWCD 值。Note：The principal coordinates represent average well color development of the soils in the 

rhizosphere of M.sativa (MX) and A. splendens (JJC); the secondary average well color development of the soils in the rhizosphere soil of P. 

virgatum (LZJ)，L. barbarum (GQ)，T. chinensis (CL)，S. alopecuroides (KDZ) and in bare soil (CK). 

图 2  不同耐盐植物根际土壤微生物对 6 类碳源的利用率 

Fig. 2  Carbon source utilization rate of the rhizosphere soil microbial community relative to plant and carbon source 

2.5  土壤微生物群落代谢功能主成分 

利用培养 168 h 的 AWCD 值，对不同植物根际

土 壤 微 生 物 利 用 单 一 碳 源 特 性 进 行 主 成 分 分 析

（Principal component analysis，PCA），同时提取特

征值大于 1 的主成分的特征根及方差贡献率，揭示

不同根际土壤微生物群落对碳源利用模式的差别。

本研究共提取出 4 个主成分，累计贡献率达 95.38%。

其中第 1 主成分（PC1）的特征根为 23.01，方差贡

献率为 74.23%; 第 2 主成分（PC2）的特征根为 3.41，

方差贡献率为 11%; 其余 2 个主成分贡献率小于

10%。从中提取可以聚集单一碳源变量的数据变异

（累积方差贡献率）为 85.23%的前 2 个主成分 PC1，

PC2 来分析微生物群落功能多样性。 

由图 3 可见，在 PC1 轴上，苜蓿和芨芨草分布 

在正方向，苦豆子、柽柳、柳枝稷、枸杞和裸地土

分布在负方向; 在 PC2 轴上，苜蓿、枸杞、苦豆子

分布在正方向，柳枝稷、芨芨草和裸地土分布在负

方向，柽柳在坐标轴左右。表明苜蓿、芨芨草、枸

杞和柳枝稷的根际土壤微生物群落有各自独特的碳

源利用模式，苦豆子和柽柳与裸地土分布较近，说

明这两种植物根际土壤与裸地土壤微生物群落具有

相似的碳源利用特征。初始因子载荷反映了主成分

与碳源利用的相关程度，因子载荷绝对值越接近于

1，表示该碳源对主成分的影响越大。如表 4 所示，

与第一主成分相关性较高（因子载荷>0.5）的碳源

有 27 个，主要包括碳水化合物类（9 个）、氨基酸

类（ 6 个）、羧酸类（6 个）、酚酸类（ 2 个）、  
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图 3  不同耐盐植物根际土壤微生物群落代谢功能主成分 

Fig. 3  Principal component analysis of metabolic functions of the 
soil microbial community in the rhizosphere relative to salt-tolerant 
plant 

 

胺类（1 个）、聚合物类（3 个），可见影响 PC1

的主要为碳水化合物类、氨基酸类和羧酸类 ; 与

第二主成分相关性较高的碳源有 6 个，主要包括

碳水化合物类（1 个）、羧酸类（2 个）、酚酸类（1

个）、胺类（1 个）、聚合物类（1 个）。因此可以

认为对于本实验土壤样品，对土壤微生物群落功

能多样性差异贡献较大的碳源是碳水化合物类和

羧酸类。  

3  讨  论 

根际微生物在土壤形成和肥力积累过程中起着

极为重要的作用，是生态环境变化的敏感指标[10-11]。 

表 4  PC1、PC2 的碳源载荷因子 

Table 4  Carbon sources loading factors of PC1 and PC2 in PCA 

碳源类别 

Category of carbon 

source 

底物 Substrate PC1 PC2 

碳源类别

Category 

of carbon 

source 

底物 Substrate PC1 PC2 

碳水化合物类 

Carbohydrates 

β–甲基–D–葡萄糖苷 0.851 –0.176

羧酸类 

Carboxylic 

acids 

γ–羟丁酸 0.767 0.006 

D–木糖/戊醛糖 0.977 0.121  α–丁酮酸 –0.392 0.579 

 

i–赤藓糖醇 0.465 –0.747  D–葡糖胺酸 0.957 0.002 

D–甘露醇 0.925 –0.244

 

D–苹果酸 0.971 –0.013 

N–乙酰–D 葡萄糖氨 0.838 –0.176 D–半乳糖醛酸 0.972 –0.157 

D–纤维二糖 0.921 –0.358 丙酮酸甲酯 0.655 –0.616 

α–D–乳糖 0.911 –0.032 衣康酸 0.848 0.100 

D–半乳糖酸 γ–内酯 0.807 0.320 胺类

Amines 

苯乙胺 –0.354 0.816 

D，L–α–磷酸甘油 0.962 0.249 腐胺 0.971 0.220 

1–磷酸葡萄糖 0.964 0.185 酚酸类

Phenolic 

acids 

2–羟基苯甲酸 0.686 0.566 

氨基酸类 

Amino acids 

L–精氨酸 0.989 0.045 4–羟基苯甲酸 0.966 0.225 

L–天门冬酰胺 0.983 0.021

聚合物类

Polymers 

吐温–40 0.978 0.192 

L–苯丙氨酸 0.968 0.146 吐温–80 0.990 0.051 

L–丝氨酸 0.768 –0.217 α–环式糊精 –0.281 0.591 

L–苏氨酸 0.901 0.123 肝糖 0.979 0.185 

甘氨酰–L–谷氨酸 0.974 0.210     
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根际微生物的分布与活动，一方面反映环境、植物

对微生物的分布习性、群落组成、种群演替及其功

能的影响，另一方面说明对植物生长、土壤肥力及

物质循环和能量转化现状和趋势的相关性[12-13]。已

有的研究表明，不同的植被类型通过根系分泌物的

种类、凋落物的数量和组成影响土壤理化性质和酶

活性[14-15]。宁夏银北盐渍化土壤中 6 种植物根际土

壤的电导率和 pH 与裸地相比多有显著下降，全氮、

全磷、全钾和速效氮含量则明显增加，3 种土壤酶

活性也显著高于裸地，说明耐盐碱植物能够有效降

低土壤的盐渍化程度，提高根际土壤肥力，反映了

土壤肥力状况与植物营养的密切关系。而 6 种根际

土壤中速效磷的含量显著低于裸地，速效钾含量在

盐碱裸地中也高于苦豆子、枸杞、柽柳和苜蓿根际。

微生物群落功能特征与土壤理化性质紧密相关[16]。

植物与土壤微生物之间通过凋落物和根系分泌物建

立起密切的联系，植物种类的不同会直接影响根际

微生物的功能类群，这些功能类群又会通过解磷、

固氮、分泌代谢产物等促进土壤中有机物的分解和

营养元素的矿化。根际土壤中解磷解钾菌通过产生

酸性物质增加土壤中可溶性磷钾的含量，这些可溶

性磷钾又被植物吸收利用，从而使 6 种根际土壤有

效磷钾的含量低于裸地土壤。 

土壤微生物群落多样性反映了群落总体的动态

变化，它可以通过检测微生物碳源利用程度来反映。

从不同植物根际土壤微生物碳源利用的 AWCD 的

变化情况，可以看出 6 种耐盐植物根际土壤微生物

群落对碳源底物的利用能力明显强于盐碱裸地。苜

蓿根际微生物对碳源利用能力最强，芨芨草次之，

其他 4 种植物根际土壤碳源利用能力相近。碳源代

谢的多样性指数也表明苜蓿和芨芨草根际功能微生

物群落多样，碳源利用程度较高。在六类碳源中，

碳水化合物类和羧酸类是 6 种植物根际土壤微生物

的主要碳源，其次为氨基酸类、酚酸类和聚合物类，

胺类碳源的利用率最小，说明碳水化合物类和羧酸

类是 6 种耐盐植物土壤微生物群落变化的敏感碳

源。这与吴则焰等[17]的研究结果一致。 

微生物的群落组成存在生境异质性，土壤微环

境和植被状况是影响土壤微生物群落种类和分布的

关键因素。滕应等[18]认为植物向根际土壤分泌的碳

水化合物类越多，根际微生物对碳底物利用的能力

越强。杜滢鑫等[19]的结果表明，同一科的植物根际

微生物对碳源的代谢特征比较相似，不同科植物根

际微生物对碳源的代谢特征存在着一定的差异。本

研究并未得出相同的结果，如苜蓿和苦豆子同为豆

科植物，芨芨草和柳枝稷同为禾本科植物，无论从

碳源利用的多样性水平上，还是利用程度上，同科

植物间都存在显著差异。这是因为植物生长过程中

会向根部土壤释放大量的碳源，碳源在不同根系土

壤中的有效性不一样，同时植被凋落物的分解又增

加了土壤有机质及养分的含量，加之不同植物根系

分泌物的种类和性质不同，这些差异打破了原有根

际微环境中的生态平衡，资源的异质性影响了根际

微生物的群落结构组成[20-21]。不同的微生物群落由

于种群的竞争机制，或者对各类底物的适应性不同，

表现出对不同碳源的利用强度存在一定的差异[22]。

因此，尽管在立地条件基本一致的情况下，不同植

物根际土壤微生物碳源利用的程度和种类也会有差

异。此外，土壤微生物群落多样性也与土壤盐碱度

有关，研究结果显示苜蓿和芨芨草根际土壤的 pH

和电导率明显低于苦豆子和柳枝稷，微生物活性显

著增高，表明较高盐碱环境对土壤微生物的生长有

抑制作用，这与李凤霞等[23]研究结果一致。 

土壤微生物活性、数量以及丰富的多样性代表

着微生物群落的稳定性，对植物的生长发育和群落

结构的演替都具有重要作用。土壤微生物和地上植

被是相辅相成、不可分割的整体。它们互相影响、

互相制约，为生态系统的多样性和稳定性提供有利

条件[24]。一般在盐渍化土壤中，微生物活性增高说

明土壤的盐碱性状况得到了改善，微生物类群及数

量愈趋平衡，土壤生态系统更为持续稳定[25]。研究

表明，不同耐盐植物根际土壤微生物活性显著高于

空裸地，说明耐盐植物能够改善土壤环境，抑制土

壤返盐，改善土壤肥力，是干旱荒漠区进行生物改

良盐碱土的宝贵植物资源。 

4  结  论 

宁夏银北地区土壤盐渍化严重，不同耐盐植物

根际土壤不论是土壤理化性质、酶活性，还是反映

土壤微生物代谢功能多样性的平均颜色变化率、功

能多样性指数和碳源利用程度上，多表现为植物根

际土壤优于盐碱裸地，且 6 种耐盐植物根际土壤微

生物群落多样性存在差异，其中苜蓿和芨芨草能显
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著提高土壤微生物群落功能多样性，对盐碱地根际

微环境的养分循环有积极意义。 
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