黄河三角洲不同盐渍化土壤中氨基糖的积累特征*[footnoteRef:1] [1: *山东省自然科学基金项目(ZR2016DQ05；ZR2017BD012)；山东省重点研发计划(2016CYJS05A02)；国家自然科学基金项目(41701257)；中国博士后科学基金面上项目(2016M602169)；山东农业大学青年科技创新基金
Supported by the Natural Science Foundation of Shandong Province (Nos. ZR2016DQ05；ZR2017BD012), the Key Research and Development Program of Shandong Province (2016CYJS05A02), the National Natural Science Foundation of China (No. 41701257), the China Postdoctoral Science Foundation (No. 2016M602169) and the Science and Technology Innovation Fund for Youth of Shandong Agricultural University.] 

胡国庆1，刘肖2，何红波3,4，陈为峰1，诸葛玉平1，董元杰1，王会1[footnoteRef:2]† [2: † 通讯作者Corresponding author，E-mail：huiwang@sdau.edu.cn
作者简介：胡国庆（1985～），男，山东泰安人，博士，讲师，主要从事土壤碳氮循环及其环境效应研究，E-mail：gqhu@sdau.edu.cn
2017年10月31日；] 

（1. 山东农业大学资源与环境学院，泰安 271018）
（2. 山东农业工程学院国土资源与测绘工程学院，济南 250100）
（3. 中国科学院沈阳应用生态研究所，沈阳 110016）
（4. 沈阳农田生态系统国家野外科学观测研究站，沈阳 110016）

摘要：以黄河三角洲垦殖区的轻度和中度盐渍土为研究对象，研究了垦殖过程中两种盐渍土氨基糖（氨基葡萄糖、氨基半乳糖、胞壁酸及氨基糖总量）的积累特征，并利用氨基葡萄糖和胞壁酸的比值探讨了真菌和细菌残留物在不同盐渍土有机质积累过程中的相对贡献。结果表明：盐渍化程度对氨基糖总量和单个氨基糖的积累均有显著影响。轻度盐渍土氨基糖含量显著高于中度盐渍土，而不同种类氨基糖含量对盐渍土的响应因微生物来源不同而有所差异。氨基葡萄糖主要来源于真菌，轻度盐渍土中的含量显著高于中度盐渍土。氨基半乳糖的来源并不明确，但与氨基葡萄糖的累积特征相似。胞壁酸唯一来源于细菌，轻度盐渍土中的含量则显著低于中度盐渍土。氨基葡萄糖和胞壁酸的比值在轻度盐渍土中显著高于中度盐渍土，表明与轻度盐渍土相比，细菌残留物对中度盐渍土有机质积累的相对贡献显著增大，也暗示随着盐渍程度加大，细菌逐渐转为优势群体。
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全球气候变化以及人类活动的强烈干扰，使得土壤盐渍化已成为全球干旱、半干旱以及滨海地区最主要和影响最广泛的土地退化问题之一[1-2]。由于盐渍化对土壤的物理、化学、生物学性质均有负面影响，盐渍化土壤的肥力普遍较低，从而制约了土地生产力[2]。微生物是驱动土壤元素生物地球化学循环的引擎。土壤微生物及其调控的一系列复杂生物化学过程主导了土壤养分循环过程和有机质的转化积累，从而直接影响土壤生态系统的功能特性[3]。然而，土壤盐渍化易造成土壤微生物的渗透胁迫，减少微生物量和土壤酶的分泌从而影响土壤养分转化与循环[4-5]。因此，充分认识盐渍土-微生物的相互作用是提高盐渍土地力及养分利用效率的前提。
土壤中微生物同化的碳氮主要用以构建微生物细胞组分，如蛋白质、核酸、氨基糖(细胞壁成分)等，同时也构成了土壤微生物量[6]。土壤微生物量碳氮仅占土壤总有机质碳氮库的1-5%[7]，虽然微生物量具有库容小、周转速率高的特点，但是采用微生物量的方法并不能准确评价土壤碳氮的微生物转化过程，因为微生物量反映的只是土壤微生物过程的瞬时特征[8]。微生物残留物(氨基糖、蛋白质等组分)作为微生物生长和分解的副产物具有一定稳定性，而且随着微生物的快速周转，微生物利用外源氮素合成的有机组分不断的以微生物残留物的形式在土壤中累积[9]。在连续时间尺度上，微生物残留物可以指示微生物的代谢和周转过程以及长期累积特征[10]。因此，以微生物残留物的某种组分(氨基糖)作为标识物为我们更深入研究和了解盐渍土养分循环特征及有机质形成和转化的内在微生物作用机制带来新的思路。
土壤氨基糖主要来源于微生物细胞壁，是微生物残留物的重要组分且具有异源性[11]。在土壤中常见的四种土壤氨基糖中，氨基葡萄糖(GluN)主要来源于真菌；氨基半乳糖(GalN)来源并不明确，一般认为主要来自细菌的贡献；氨基甘露糖的含量极低且来源不很明确；胞壁酸(MurA)唯一来源于细菌[11-12]。因此，氨基糖作为微生物残留物的标识物，其积累和转化特性可以指示来源于真菌和细菌的同化碳氮的去向，以及不同微生物群落在土壤碳氮转化、截获过程中的相对贡献[13]。然而，土壤氨基糖的累积特征与盐渍化程度的关系尚不清楚。为此，本文选取黄河三角洲典型滨海盐渍土为研究对象，以氨基糖作为指示物质，研究垦殖过程中不同盐渍化土壤氨基糖数量的变化特征，探讨盐渍化程度对土壤氨基糖累积特征的影响以及真菌和细菌在氨基糖累积过程中的相对贡献。以期能从微生物标识物角度出发，在具体化合物分子水平上，认识盐渍土-微生物的相互作用对盐渍土肥力的调控机制。
1 材料与方法
1.1 样品采集
于2016年4月，在山东省东营市利津县汀罗镇“渤海农场”（37.79°N，118.63°E）试验地进行土壤样品采集，“渤海农场”北至河口区六合乡，南抵黄河尾闾北岸，东接济南军区黄河三角洲生产基地，西接利津县汀罗镇，属于黄河三角洲典型盐渍土区。该地属暖温带大陆性季风气候，多年平均气温12.8℃，无霜期206天。年平均降水量540 mm，多集中在6-8月份，占全年降水量的64%[14]。选择连续种植冬小麦-夏玉米3年以上的轻度(LS)和中度(MS)盐渍土（平均全盐含量分别为1.82和3.69 g kg-1），采用蛇形布点法采集两种盐渍土耕层（0~20 cm）混合土壤样品各4个。采集的土壤样品去除植物残体后，在实验室通风处自然风干，并适时压碎，采用四分法取适量土壤研磨过60目细筛，之后混匀以备用。
1.2 土壤基本理化性质的测定
土壤pH值采用pH计测定，水土比为2.5：1；土壤电导率(EC)用水土比 5：1浸提，电导率仪测定；土壤有机碳（SOC）采用重铬酸钾-外加热法测定；土壤全氮（TN）用元素分析仪测定；土壤有效磷的测定采用0.5 mol L-1 NaHCO3浸提-钼蓝比色法；土壤速效钾用NH4OAC浸提-火焰光度法；土壤含盐量采用烘干残渣法测定；土壤颗粒组成采用吸管法测定[15-16]。
1.3 土壤氨基糖的测定
氨基糖的含量的测定采用气相色谱法[17]：将含有约0.3 mg N的土壤样品置于水解瓶中，加入10 mL 6 mol L-1 HCl，在105℃下水解8小时。冷却至室温后，加入100 μg的肌醇(内标1)振荡摇匀后过滤。用旋转蒸发仪将滤液蒸干，残余物溶解于约20 mL的蒸馏水中并用0.4 mol L-1 KOH和0.1 mol L-1 HCl调pH范围至6.6~6.8，以沉淀溶液中铁铝等金属离子和部分有机物，然后以3000转min-1离心10 min以去除沉淀。上清液用冷冻干燥仪冻干，残留的固体物质用4 mL的无水甲醇溶解，再次以3000转min-1离心10 min以达到除盐的目的。将上清液转移到5 mL衍生瓶中，在45℃下用N2吹干后，加入1 mL水，同时加入100 μg N-甲基氨基葡萄糖(内标2)，摇匀后再次进行冷冻干燥。同时，做两个标准样品，具体操作为：在衍生瓶中加入100 μg胞壁酸标准溶液，用N2在45℃下吹干后，加入其它三种氨基糖的标准溶液100 μg，及100 μg的肌醇(内标1)和100 μg N-甲基氨基葡萄糖(内标2)，加入1 mL水摇匀后与样品一起在冷冻干燥仪上干燥。
衍生主要步骤为：将0.3 mL衍生试剂(4:1 吡啶-甲醇的溶液，含有32 mg mL-1盐酸羟胺和40 mg mL-1 4-二甲基氨基吡啶)加到含有氨基糖混合物的衍生瓶中，加盖密封，剧烈振荡数秒后，在75℃~80℃条件下加热35 min，其间振荡数次。冷却至室温后，加入1 mL乙酸酐，密封振荡后再次加热25 min。冷却后加入1.5 mL二氯甲烷，用以提取氨基糖的衍生物质，过量的乙酸酐可用1 mol L-1 HCl和蒸馏水按如下步骤洗除：加入1 mL 1 mol L-1 HCl后，剧烈振荡约30秒，静置一段时间后移除上层无机相。再用1 mL的蒸馏水以同样的方法洗涤3次，在最后一次洗涤过程中尽可能地去除无机相。剩余的有机相在45℃下用N2吹干后，用200 μL乙酸乙酯-正己烷混合溶剂(V:V=1:1)溶解后转移至气相色谱进样瓶中便可上机测定。气相色谱测定条件参考Zhang和Amelung[17]报道的条件。根据内标法原理，计算土壤中氨基糖含量。每种氨基糖的含量(Cx，mg kg-1)可利用如下公式计算[18]:

式中，Ci为内标1(肌醇)的浓度，mg kg-1；Ai和Ax分别为样品测定中肌醇和每种氨基糖的峰面积；Rf为每种氨基糖的相对校正因子，由标准样品中氨基糖和肌醇的校正因子计算。
1.4 数据处理
运用SPSS 16.0软件对数据进行统计分析，采用独立样本T检验（Independent samples T test）比较不同盐渍化土壤间的差异；采用Pearson相关分析法进行相关性分析；使用SigmaPlot 12.5软件作图。
2 结果与分析
2.1 不同盐渍土理化性质特征
两种盐渍土理化性质有较大差异（表1）。中度盐渍土pH值显著高于轻度盐渍土（p<0.01），其土壤电导率比轻度盐渍土高75.1%，差异达极显著水平（p<0.01）。轻度盐渍土SOC、TN含量分别比中度盐渍土高62.2%和49.2%，但两种土壤C/N无显著差异（p>0.05）。中度盐渍土有效磷和速效钾含量均显著高于轻度盐渍土（p<0.05）。两种土壤质地一致，砂粒、粉粒、黏粒含量均无显著性差异（p>0.05），砂粒在颗粒组成上占绝对优势。



表1 不同盐渍土的基本理化性质
Table 1 Physicochemical properties of the salinized soils in the Yellow River Delta
	指标
Items
	pH
	电导率
EC
(μS cm-1)
	有机碳
SOC
(g kg-1)
	全氮
TN
(g kg-1)
	碳氮比
C/N
	有效磷
Available P
(mg kg-1)
	速效钾
Available K
(mg kg-1)
	黏粒
Clay
(%)
	粉粒
Silt
(%)
	砂粒
Sand
(%)

	LS
	7.82±0.03
	335.8±11.5
	8.81±0.45
	0.91±0.03
	9.66±0.17
	17.4±1.21
	306.3±26.06
	4.35±0.14
	28.0±4.55
	67.6±4.49

	MS
	8.14±0.10
	587.8±22.6
	5.43±0.22
	0.61±0.05
	8.97±0.65
	22.2±3.45
	382.9±25.28
	4.44±0.07
	26.7±1.96
	68.8±2.02

	差异显著性
Significant level
	p<0.01
	p<0.01
	p<0.01
	p<0.01
	p>0.05
	p<0.05
	p<0.01
	p>0.05
	p>0.05
	p>0.05


注：LS表示轻度盐渍土，MS表示中度盐渍土。Note: LS stands for light-salinized soil and MS for moderate-salinized soil.


2.2 不同盐渍土单个氨基糖含量及氨基糖总量的累积特征
由图1可见，盐渍化程度对土壤氨基糖的积累有显著影响。GluN在3种氨基糖中含量最高。由图1a可见，轻度盐渍土中的GluN的含量为282.6 mg kg-1，显著高于中度盐渍土，高出比例达72.6%。就数量而言，GalN低于GluN，显著高于MurA。从图1b可以看出，GalN在轻度盐渍土中的含量为143.9 mg kg-1，是中度盐渍土（57.6 mg kg-1）的2.5倍，差异达极显著水平（p<0.01），这与GluN的累积特征相同。由图1c可见，MurA的含量在不同盐渍化土壤上表现出与GluN和GalN相反的规律：中度盐渍土中MurA的含量达到117.7 mg kg-1，比轻度盐渍土高39.0%（p<0.01）。就氨基糖总量（以GluN、GalN和MurA含量的加和表示）而言，轻度盐渍土比中度盐渍土高172.1 mg kg-1，高出比例达到了50.7%（p<0.01），这与GluN、GalN的累积特征相同（图1d）。


图1轻度(LS)和中度(MS)盐渍土中氨基葡萄糖GluN (a)、氨基半乳糖GalN (b)、胞壁酸MurA (c)含量
以及氨基糖总量Total AS (d)
Fig. 1 Contents of glucosamine (GluN), galacosamine (GalN), muramic acid (MurA) and total amino sugars (Total AS) in the light- and moderate-salinized soils (LS and MS) in the Yellow River Delta

2.3 不同盐渍土氨基葡萄糖与氨基半乳糖、胞壁酸的比值
由图2a可见，在轻度盐渍土中，GluN/GalN仅为1.95，显著低于中度盐渍土的2.85（p<0.01）；而由图2b可见，与前者相比，GluN/MurA呈现出相反的特征。在轻度盐渍土中，GluN/MurA达到3.38，显著高于中度盐渍土的1.40（p<0.01）。


图2轻度(LS)和中度(MS)盐渍土中氨基葡萄糖GluN与氨基半乳糖GalN (a)、胞壁酸MurA (b)比值的变化
Fig. 2 Ratios of glucosamine (GluN) to galacosamine (GalN) and to muramic acid (MurA) in the light- and moderate-salinized soils (LS and MS) in the Yellow River Delta

2.4 不同盐渍土氨基糖与土壤理化性质的关系
黄河三角洲不同盐渍化土壤氨基糖的各指标与土壤pH、EC、SOC、TN及C/N之间的关系，见表2。从中可知，GluN、GalN、氨基糖总量以及GluN/MurA与pH、EC均呈极显著负相关（p<0.01），与SOC、TN均呈极显著正相关（p<0.01），而与C/N的相关性不显著（p>0.05）。然而，对于MurA、GluN/GalN来说，与前4个氨基糖指标相比，这两个氨基糖指标与土壤理化性质的关系表现出相反的相关性。与pH、EC均呈显著或极显著正相关（p<0.05或p<0.01），而与SOC、TN均呈显著或极显著负相关（p<0.05或p<0.01），MurA与C/N呈极显著负相关（p<0.01），而GluN/GalN与C/N的相关性不显著（p>0.05）。

表2 土壤氨基糖与土壤理化性质之间的相关性分析
Table 2 Correlation analysis of soil amino sugars and basic physicochemical properties of the salinized soils
	项目Items
	pH
	EC
	SOC
	TN
	C/N

	GluN
	-0.927**
	-0.962**
	0.947**
	0.940**
	0.620

	GalN
	-0.940**
	-0.982**
	0.981**
	0.970**
	0.643

	MurA
	0.786*
	0.880**
	-0.841**
	-0.771*
	-0.836**

	Total AS
	-0.936**
	-0.961**
	0.959**
	0.964**
	0.567

	GluN/GalN
	0.915**
	0.974**
	-0.988**
	-0.974**
	-0.638

	GluN/MurA
	-0.890**
	-0.936**
	0.918**
	0.902**
	0.645


注：* 表示相关系数达到0.05的显著水平；** 表示相关系数达到0.01的显著水平。Note: * means significant at p<0.05 level, and ** significant at p<0.01 level.
3 讨论
土壤中的氨基糖主要来源于土壤微生物，其中微生物死亡残体的贡献最大，占氨基糖总量的绝大部分[13, 19]。由于氨基糖在土壤中具有一定的稳定性和异源性，因此，其累积动态和土壤碳氮的微生物同化过程密切相关[20]。氨基糖作为重要的微生物标识物，可以用来研究土壤微生物（真菌和细菌）对外界环境变化的响应和对土壤有机质的积累与碳氮周转的相对贡献。前人研究表明，气候环境变化、土地利用方式、土壤理化性质等均会引起土壤氨基糖含量的变化[20-23]。本研究结果表明，氨基糖在黄河三角洲垦殖区盐渍土中的累积特征受到盐渍化程度的显著影响，不同微生物来源氨基糖的响应有显著差异（图1），这说明土壤中不同微生物对滨海土壤盐渍化程度的响应有所不同。
土壤中大部分GluN来源于真菌细胞壁几丁质。因此，GluN主要用来表征真菌残留物的累积特征。本研究中，两种盐渍土GluN的含量在163 ~ 283 mg kg-1范围内，与在黑土、棕壤、水稻土及森林土壤上的研究相比，含量偏低[20-23]。有研究表明，与普通农用土壤相比，盐碱地的真菌、细菌等微生物数量普遍较低，一般认为这是由于盐度导致的微生物生存适宜环境改变的结果[24]。尽管活体微生物数量只是一个瞬时指标，但是在一定程度上活体微生物数量与其死亡残体的累积量是呈正相关的。因此，本研究中GluN的累积量偏低可能是由真菌生物量较低导致的。另外，有研究指出，随着土壤含盐量的增加，土壤微生物数量呈明显的下降趋势[25]。对于GluN来说，轻度盐渍土的含量显著高于中度盐渍土，这说明GluN的累积数量与盐渍化程度也成反比，即盐渍化程度越高越不利于真菌来源的GluN的积累。此外，与土壤理化性质的相关性分析表明，GluN的累积与土壤pH值呈反比，而与SOC、TN呈正比，这与在其他生态系统的研究结果一致[26]。这主要是因为土壤pH值是影响真菌生物量和活性的重要因素，pH值升高会显著降低真菌的生物量，从而影响GluN的积累。而微生物同化碳氮主要是以死亡残体的形式贡献于土壤有机质，因此GluN与SOC、TN呈显著正相关。
目前，有关土壤GalN的来源仍然存在着不同的推断，一般认为土壤中GalN主要来源于细菌的贡献[11]，然而也有一些研究指出真菌对土壤GalN的贡献更大[13]。在本研究中，轻度和中度盐渍土中GalN的含量均显著低于相应的GluN，分别占氨基糖总量的28%和17%。尽管盐渍土中GalN含量较低，但是其占氨基糖总量的比例与其他生态系统的相关研究结果一致。两种盐渍土中GalN的累积特征与GluN较为相似（图1b），即在轻度盐渍土中的累积量显著高于中度盐渍土。与土壤理化性状的相关性分析表明，GalN与EC、pH呈极显著负相关，而与SOC、TN呈极显著正相关，这与GluN一致。两种盐渍土中GalN的累积特征及其与理化性状的相关性，可能暗示着在盐渍土中真菌对GalN的贡献不容忽视。
土壤中MurA唯一来源于细菌，因此，MurA的积累特征与细菌的生长和代谢密切相关[13]。轻度和中度盐渍土中MurA的含量分别达到85和118 mg kg-1，分别占氨基糖总量的17%和35%，这高于在其他农田土壤上的研究结果[20-23]。目前，关于盐渍土中微生物残留物（氨基糖）的相关研究很少，但是关于滨海和内陆盐碱地的微生物种类和数量的研究相对较多。研究表明盐碱地中细菌数量占绝对优势，其次是放线菌和真菌，这与盐碱土具有较高的含盐量和pH有关[27]。因此，在盐渍土中相对较高的细菌微生物量是维持MurA较高含量的主要原因。MurA与土壤EC和pH的正相关关系表明细菌残留物易在中度盐渍土中累积。何红波等[18]认为MurA具有平衡土壤碳源、氮源供给与需求的双重作用。Muhammada等[28]研究表明土壤盐碱度的降低会促进微生物对有机质的分解作用。因此，轻度盐渍土中MurA的含量较低，可能是由于在轻度盐渍土中微生物代谢和活性相对较高，促进了MurA分解以满足微生物对碳源和能源的需求，从而降低其累积量；在中度盐渍土中较低的SOC和TN含量表明，相对较低的微生物数量和活性显著降低了土壤有机质的合成累积[28]，但由于细菌在群落组成中占绝对优势[27]，因此，MurA表现出相对较高的累积量。MurA与SOC、TN呈显著负相关关系表明，虽然在盐渍土中细菌残留物对有机质累积的贡献较高，但是并未促进有机质总量的增加，因此在对比不同农田土壤微生物残留物对有机质累积的贡献时，应该充分考虑土壤微生物量和群落组成的差异。
微生物是土壤碳氮循环的重要驱动力，并最终决定土壤肥力和土壤生态系统的整体功能。微生物对土壤碳氮的转化主要有真菌和细菌主导的两种途径，因此，区分真菌和细菌在碳氮转化过程中的作用和相对贡献，有利于更好地评价和预测土壤肥力变化及外源底物在土壤中的去向[29]。由于GluN主要来源于真菌，MurA唯一来源于细菌，所以通常利用GluN/MurA的变化来反映真菌和细菌在土壤有机质累积、转化过程中的相对贡献。与在其他农田土壤上的相关研究对比发现，该比值在滨海盐渍土中较低[18, 20-23]，这说明盐渍土中细菌对有机质积累的作用要大于其他农田土壤，这与盐渍土微生物数量与种类的研究结果一致[27]。对比轻度和中度盐渍土的GluN/MurA发现，随着盐渍程度加大，该比值大幅降低则表明细菌残留物对土壤有机质积累的贡献显著提高，从而也反映出不同盐渍土中微生物群落结构及其相对作用的变化。孙佳杰等[30]利用分子生物学手段研究表明，盐渍程度是影响滨海盐碱土微生物群落结构的主导因子，盐化程度越重，细菌所占的比例越大，我们的研究结果与之相吻合。另外，通过对比本研究中GluN/MurA与GluN/GalN发现，随着盐渍程度加大两个比值呈现出相反的变化规律，分析其原因可能有两点：一是GalN和MurA的微生物来源不同，真菌对GalN的贡献较大；二是GalN和MurA的分子结构不同可能造成两种氨基糖在土壤中的累积和周转过程不同[31]。因此，在今后的研究中有必要对土壤GalN的微生物来源及其转化和累积特征做进一步研究[19-20]。
4 结论
氨基糖在黄河三角洲垦殖区盐渍土中的积累特征受到盐渍化程度的显著影响，各氨基糖的响应因微生物来源不同而有所差异。轻度盐渍土氨基糖总含量显著高于中度盐渍土。在两种盐渍土中，真菌细胞壁残留物氨基葡萄糖和细菌细胞壁残留物胞壁酸的积累特征显著不同。在轻度盐渍土中真菌细胞壁残留物的积累具有明显优势，暗示着真菌为优势群体；而细菌细胞壁残留物更易在中度盐渍土积累，表明随着土壤盐渍程度加大，细菌逐渐转为优势群体，细菌残留物对土壤有机质积累的相对贡献显著增大。本研究表明，氨基糖的变化可以作为盐渍土改良与培肥过程中有机质积累与转化过程的一个重要评价指标。
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Accumulation Characteristics of Amino Sugars in Salinized Soils of Different Types in the Yellow River Delta
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Abstract：【Objective】Soil salinization is one of the most severe agro-ecological problems that brings about widespread influences on ecosystem security and sustainable development of the agriculture, especially in the Yellow River Delta. It has been demonstrated that soil salinization has significant influences, too, on activity and structure of the soil microbial community through changing soil physicochemical properties. Yet, little has been documented about responses of microbial residues to soil salinization and relative contributions of microbial residues different in kind to soil organic matter (SOM) accumulation. As important constituents of microbial cell walls, amino sugars are considered to be a storage pool for immobilized C and N. Additionally, amino sugars are reliable microbial residue biomarkers thanks to their different origins. Muramic acid (MurA), glucosamine (GluN) and galactosamine (GalN) are amino sugars of particular importance, so far identified. MurA originates uniquely from bacteria as a component of peptidoglycan of bacterial cell walls, while GluN is mainly derived from fungal chitin, although bacterial cell walls and exoskeletons of soil invertebrates also make some contribution. GalN constitutes a significant fraction of the total amino sugar pool, but its origin in soil is still under debate. Therefore, amino sugars as unique and powerful microbial residue biomarkers can be used to indicate time-integrated microbial immobilization of extraneous C and N and stabilization of SOM on a relatively long-term scale, which is termed as “memory effect”.【Method】 Here, investigations were made of accumulation characteristics of the three types of amino sugars in the topsoil layers (0~20cm) of two crop fields of salinized soils, different in salinization level, i.e. light-salinized soil (LS) and moderate-salinized soil (MS), in the Yellow River Delta. In addition, relative contributions of fungal and bacterial residues to SOM accumulation and stabilization were explored by calculating ratio of GluN to MurA.【Result】Results show that soil salinization had significant influences on accumulations of total amino sugars and each. Total amino sugar was significantly higher in LS than in MS, but amino sugars of different kinds responded differently in content to salinization because of their specific origin. GluN content was much higher in LS than in MS. Although it is still not clear as to origin of GalN, it was similar to GluN in accumulation characteristics. Coming solely from bacteria, MurA was much higher in MS than in LS. Besides the much lower ratio of GluN to MurA in MS than in LS suggests that the relative contribution of bacterial residue to SOM accumulation was much higher in MS than in LS, and that the dominance of microbial groups shifted from fungi group to bacteria group with increasing soil salinity.【Conclusion】 As a whole, accumulation of fungal and bacterial residues is closely related to soil salinity, thus playing an important role in regulating stabilization and turnover of SOM in salinized soils. All the findings in this study have enriched our knowledge about microbial processes and related mechanisms of SOM transformation in salinized soils.
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